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AC(n)   Adenylatcyclase(n) 
hAC1-10  humane Adenylatcyclase Isoform 1-10 
AS(n)   Aminosäure(n)  
BSA   Bovines Serumalbumin 
C1, C2   Katalytische Domänen in Mammalia-Adenylatcyclasen 
CAP   Catabolite Activator Protein 
CAI-1   Cholera Autoinducer-1 
CqsS   Cholera Quorum-Sensing Sensor 
CRE   cAMP Response Element  
CTE   Cyclase-Transducing-Element 
CyaCSm  Adenylatcyclase aus Sinorhizobium meliloti 
DPBS   Dulbecco’s Phosphate Buffered Saline 
DTT   Dithiothreitol 
EPAC    Exchange Protein Activated by cAMP 
F-6-P   Fructose-6-Phosphat 
FBS   Fetales Bovines Serum 
FSK   Forskolin 
G-6-P   Glucose-6-Phosphat 
GLP-1   Glucagon-like Peptide 1 
GLUT   Glucosetransporter 
GPCR(s)  G-Protein gekoppelte(r) Rezeptor(en) 
GTP   Guanosintriphosphat 
HS   Humanserum 
HSA   Humanserumalbumin 
LAI-1   Legionella Autoinducer-1 
LqsS   Legionella Quorum-Sensing Sensor 
PKA   Proteinkinase A 
Q0   Chinon 
Q0H2   Chinol    
SQOR(s)  Succinat:Chinon-Oxidoreduktase(n) 






Class III adenylate cyclases are important transmitters for external signals into 
the intracellular second messenger cAMP. According to sequence similarities, 
they are classified into four distinct classes, IIIa-d. Among them, the classes IIIa 
and IIIb stand out the most not only for being present in both prokaryotic and 
eukaryotic cells but also for carrying a large hexahelical membrane anchor with 
a potential regulatory function. Previous work on membrane-bound adenylate 
cyclases has indicated the ability to perceive extracellular signals through the 
similarly structured quorum sensors CqsS and LqsS from V. harveyi and L. 
pneumophila. However, a possible regulatory mechanism by the membrane 
anchors has not been defined yet. 
One of 26 cyclases from S. meliloti, CyaCSm, shows a noteworthy similarity to 
succinate:quinone oxidoreductases regarding its membrane anchor. 
It is a monomer consisting of one 6TM domain, a ferredoxin domain, and a 
catalytic domain. According to UV-Vis measurements, four highly conserved 
histidine residues are binding two heme B molecules as a prosthetic group in the 
first four α-helices of the membrane anchor. Hence, specifically replacing these 
residues by alanine demonstrated that these histidines are responsible for 
binding of heme B. Subsequently, in vivo and in vitro measurements of  these 
mutants  indicated  a significant decrease in AC activity. The hypothesis of AC 
regulation by the quinone Q0 and its reduced counterpart Q0H2 has been 
confirmed in this work. Experiments have shown a nearly threefold increase in 
cyclase activity under reduced (addition of Q0H2) to oxidized (addition of Q0) 
conditions. 
The formation of cAMP in mammalian cells is mainly regulated by GPCRs 
through the binding of the dissociated G protein subunit Gsα to the intracellular 
catalytic dimer. So far, direct regulation by an extracellular ligand  for these 
adenylate cyclases has not been shown. 
First in vitro experiments on the effect of several hormones and neurotransmitters 
on the human adenylate cyclase isoform 5 showed no significant changes in the 
amount of produced cAMP after activation with Gsα. 
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Only the addition of heat-inactivated human serum resulted in a significant 
inhibition of the Gsα-stimulated cyclase. This observation not only indicated the 
structural ability of the catalytic domains to recognize external signals, but also 
emphasizes the existence of a ligand in blood serum. The identification of ligands 




























Adenylatcyclasen der Klasse III sind wichtige Übersetzer externer Signale in den 
intrazellulären sekundären Botenstoff cAMP. In Anbetracht ihrer 
Sequenzähnlichkeiten lassen sich diese in vier alleinstehende Unterklassen, IIIa-
d, unterteilen. Dabei wird den zwei Klassen IIIa und IIIb besondere Bedeutung 
zuteil; nicht nur, weil sie sowohl in Eukaryoten als auch in Prokaryoten vertreten 
sind, sondern auch aufgrund der oftmals großen hexahelikalen Membrananker 
mit einer naheliegenden regulatorischen Funktion. Bisherige Arbeiten über 
membrangebundene Adenylatcyclasen haben bewiesen, dass diese Enzyme die 
strukturelle Voraussetzung haben, extrazelluläre Signale mittels der 
strukturähnlichen Quorum-Sensing Rezeptoren CqsS und LqsS aus V. harveyi 
und L. pneumophila wahrzunehmen. Jedoch ist für membrangebundene 
Adenylatcyclasen bisher kein regulatorischer Mechanismus über den 
Membrananker beschrieben. 
Eine von 26 Cyclasen aus S. meliloti, CyaCSm, weist in Bezug auf ihren 
Membrananker eine bemerkenswerte Ähnlichkeit zu Succinat:Chinon-
Oxidoreduktasen auf. Dabei handelt es sich um ein Monomer bestehend aus 
einer 6 TM Domäne, einer Ferredoxin-Domäne und einer katalytischen Domäne. 
UV-Vis-Messungen zufolge binden vier hochkonservierte Histidinreste zwei 
Häm-B-Moleküle als prosthetische Gruppe innerhalb der ersten vier α-Helices 
des Membranankers. Daher zeigte der gezielte Austausch dieser Reste durch 
Alanin, dass diese Histidinreste für die Häm-B-Bindung verantwortlich sind. 
Anschließende in vivo und in vitro Messungen zeigten, dass das Enzym ohne 
Häm-B nur eine sehr geringe AC-Aktivität hat. In dieser Arbeit bestätigte sich die 
Hypothese einer Regulierbarkeit von CyaCSm durch das Chinon Q0 und das 
reduzierte Pendant Q0H2. In den Versuchen wurde eine beinahe dreifache 
Steigerung der Aktivität vom reduzierten (Q0H2-Zugabe) zum oxidierten Zustand 
(Q0-Zugabe) gemessen.   
Die Bildung von cAMP in Säugetierzellen wird überwiegend über GPCRs 
reguliert, indem die dissoziierte G-Protein-Untereinheit intrazellulär am 
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katalytischen Dimer bindet. Bisher steht der Beweis einer direkten Regulierung 
durch einen extrazellulären Liganden aus.  
Erste in vitro Versuche, in denen die Wirkung ausgewählter Hormone und 
Neurotransmitter auf die humane Adenylatcyclase Isoform 5 untersucht wurde, 
zeigten nach Aktivierung durch Gsα keine signifikante Änderung des cAMP-
Gehalts der Proben. 
Allein die Zugabe von hitzeinaktiviertem Humanserum zeigte einen deutlich 
inhibierenden Effekt auf die durch Gsα stimulierte Cyclase. Dies weist nicht nur 
auf die mögliche Fähigkeit der katalytischen Domänen hin, Signale von außen 
wahrzunehmen, sondern auch auf die Existenz von Liganden im Blutserum. Die 
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1.  Einleitung 
 
Die Viabilität von Zellen hängt von der Fähigkeit ab, wechselnde 
Umweltbedingungen und äußere Reize zu erkennen und darauf physiologisch 
adäquat zu reagieren. Durch die Abgrenzung des Zellinneren zur Außenwelt 
mithilfe der Zellmembran können nur wenige Stoffe die Lipiddoppelschicht frei 
passieren. Daher bedienen sich viele regulatorische Systeme eines Signalwegs 
mittels sekundärer Botenstoffe. Ein Großteil der primären Botenstoffe (darunter 
Hormone, Neurotransmitter und Zytokine) aktivieren membrangebundene 
Rezeptoren, die intrazelluläre Signale generieren und dadurch eine Zellantwort 
auslösen. Die nachgeschaltete Signalweiterleitung innerhalb der Zelle erfordert 
die Bildung eines sekundären Botenstoffs wie cAMP. cAMP ist an vielen 
Prozessen zur Zelldifferenzierung, Zellproliferation, Anpassung an den 
Nährstoffgehalt in der Umgebung, Aufrechterhaltung der Homöostase, etc. 
beteiligt (1). 
Die Zyklisierung von ATP zu cAMP unter Abspaltung eines Pyrophosphatrestes 
erfolgt durch die sowohl in prokaryotischen als auch in eukaryotischen Zellen 
vorhandenen Adenylatcyclasen, die anhand ihrer Sequenz und Struktur in die 
sechs Klassen I-VI unterteilt werden. Zur Klasse I gehören Adenylatcyclasen 
vieler gram-negativer Bakterien der Familie Enterobacteriaceae wie E. coli. In 
Klasse II finden sich pathogene Bakterien wie B. anthracis, P. aeruginosa und B. 
pertussis (2), deren ACn sezerniert werden und als extrazelluläre Toxine 
fungieren, indem sie in Wirtszellen eindringen und durch Überproduktion 
zelltoxische cAMP-Spiegel aufbauen (3). In den bisher wenig erforschten 
Klassen IV-VI finden sich nur wenige, bakterielle Vertreter (4). In der zahlenmäßig 
größten Klasse III befinden sich hingegen sowohl prokaryotische als 
eukaryotische ACn (5). Diese Gruppe wird aufgrund konservierter 
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1.1 Bakterielle Adenylatcyclasen 
 
Die für diese Arbeit interessanten bakteriellen ACn bestehen aus einer 
hexahelikalen TM-Domäne, an die sich C-terminal die katalytische Domäne 
anschließt. Jedes Monomer verfügt über sechs an der Katalyse beteiligte 
Aminosäuren (Abb. 1.1 rechts). Lysin und Aspartat gewährleisten die 
Substratspezifität. Zwei Aspartatreste binden bivalente Kationen (Mg2+ oder 
Mn2+) als Kofaktoren für den nukleophilen Angriff an der 3‘-Hydroxylgruppe der 
Ribose von ATP, während Arginin und Asparagin den Übergangszustand 
stabilisieren (3,6). Durch die Bildung eines Homodimers nach der Aktivierung 
entstehen zwei katalytische Zentren (3). 
Die Regulierung der Aktivität bakterieller ACn hat in der Forschung bisher nur 
wenig Interesse erfahren. Es gibt lediglich einige wenige Vertreter, deren 
Regulation nachweislich über den pH-Wert, Fettsäuren und CO2 erfolgt (7-10). 
Die Änderung der cAMP-Konzentration hat in Bakterien viele Auswirkungen. Gut 
erforscht ist hierbei die Katabolitrepression (11,12). Dieser Vorgang ermöglicht 
der Zelle ein schnelles Wachstum, indem Energie aus möglichst leicht 
verfügbaren Kohlenstoffquellen bezogen wird (12). Ausführlich untersucht wurde 
dabei die durch Glucose vermittelte lac-Repression im gramnegativen Bakterium 
E. coli. Dieses verfügt über eine einzige Adenylatcyclase CyaA aus der Klasse I 
und bevorzugt Glucose als Energiequelle. Erst wenn diese Kohlenstoffquelle 
erschöpft ist, bildet die Zelle Enzyme, die Zuckerquellen wie Lactose 
verstoffwechseln können (13). Diese Regulierung setzt nicht nur das 
Vorhandensein von Lactose in der Zelle voraus, sondern beruht auch auf einem 
rasanten Anstieg der cAMP-Konzentration, der durch das Fehlen von Glucose im 
Nährmedium ausgelöst wird (14). 
In Bakterien vermittelt cAMP seine Wirkung größtenteils über eine direkte 
Bindung an das cAMP Response Element (CRE) (13,15). Der dimere cAMP-
CAP-Komplex (cAMP-Catabolite-Activator-Protein-Komplex) wirkt als Aktivator 
für die Expression kataboler Operons, beispielsweise des lac-Operons, indem es 
sequenzspezifisch an DNA bindet (13). Dadurch wird die Bildung von β-
Galactosidase initiiert, wodurch dem Bakterium Lactose zur Energiegewinnung 
zur Verfügung steht.  
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1.2 Eukaryotische Adenylatcyclasen 
 
In Säugetieren wurden zehn Adenylatcyclase-Gene entdeckt, die für eine lösliche 
(AC10) und neun membrangebundene (AC1-9) Isoformen codieren. Die 
Expression der Isoformen ist teilweise gewebsspezifisch. AC10 (Subklasse IIIb) 
findet sich überwiegend in Spermatozoen und wird pH-unabhängig durch 
Bicarbonat aktiviert (16). Die Regulierung der Isoformen AC1-9 (Subklasse IIIa) 
ermöglicht eine weitere Unterteilung anhand ähnlicher Aminosäuresequenzen 
und funktioneller Eigenschaften. So sind AC1, AC3 und AC8 durch Ca2+-
Calmodulin aktivierbar, während AC2, AC4 und AC7 durch die Untereinheit Gβγ 
reguliert werden können. Die Aktivität von AC5 und AC6 hingegen lässt sich 
mittels Ca2+ und Giα hemmen. Anders als alle anderen ACn zeigte AC9 in vielen 
Arbeiten keine Stimulierung durch das pflanzliche Diterpen Forskolin (17-19) und 
steht somit allein. Jedoch besteht neueren Untersuchungen zufolge eine 
bedingte Stimulierbarkeit in Anwesenheit von Gsα (20,21). 
Der Aufbau der Isoformen AC1-9 ist einheitlich, die Verankerung in der Membran 
erfolgt über 2 x 6 α-Helices. Die erste hexahelikale Transmembrandomäne (TM1) 
befindet sich am N-Terminus, an die sich die katalytische Domäne C1a 
anschließt. Über eine Linkerregion (C1b) ist diese mit der zweiten 
Transmembrandomäne (TM2) verbunden, auf die wiederum eine katalytische 
Domäne (C2a) mit abschließendem C-Terminus C2b folgt. Die cAMP-Synthese 
erfolgt durch die Bildung eines Pseudoheterodimers mittels der beiden 
hochkonservierten katalytischen Domänen C1a und C2a, wodurch zwei 
Bindetaschen geformt werden (2,4). An der katalytisch aktiven Bindestelle wird 
ATP zu cAMP umgewandelt, während an der katalytisch inaktiven Bindestelle 
Forskolin (FSK) die Aktivität der ACn erhöht (6,22). 
 - 4 - 
 
 
Abb 1.1 Schematische Darstellung katalytischer Domänen in ACn mit den sechs an der 
Katalyse von ATP zu cAMP beteiligten Aminosäuren (ASn) im Einbuchstabencode. 
Darstellung des Substrats in Grün: A = Adenosin, P = Phosphatgruppe. Me = bivalentes 
Metallkation. Links: Eukaryotische ACn, die ein Pseudoheterodimer mit einem aktiven 
Zentrum bilden, während in dem inaktiven Zentrum FSK gebunden werden kann (nicht 
dargestellt). Rechts: Bakterielle ACn, die durch die Bildung eines Homodimers zwei 
katalytische Zentren aufweisen. Adaptiert nach (3). 
 
In Säugetierzellen wird die Bildung von cAMP über die größte Familie der 
Zelloberflächenrezeptoren, den G-Protein-gekoppelten-Rezeptoren (GPCRs), 
reguliert, die eine intrazelluläre Signalkaskade auslösen (Abb. 1.2). Dabei 
handelt es sich um Transmembranproteine mit heptahelikaler Struktur. Im 
Grundzustand binden heterotrimere GTP-bindende Proteine (G-Proteine) an 
einer intrazellulären Andockstelle der GPCRs. Diese G-Proteine bestehen aus 
einer α-Untereinheit und einer βγ-Untereinheit, wobei im inaktiven Zustand GDP 
an Gα gebunden vorliegt. Durch Aktivierung der GPCR durch Katecholamine, 
Peptidhormone, Aminosäuren etc., kommt es zu einer Konformationsänderung 
und der Rezeptor wirkt als Guaninnucleotid-Austauschfaktor, indem die Affinität 
für GDP gemindert und der Austausch gegen GTP erleichtert wird. Daraufhin 
dissoziiert der Komplex in die zwei aktiven Einheiten Gα-GTP und Gβγ. Diese 
wiederum beeinflussen die Synthese von cAMP durch Bindung am katalytischen 
Zentrum der Adenylatcyclasen (23). Durch die intrinsische GTPase-Aktivität der 
Gα-Untereinheit wird GTP in GDP + Pi gespalten, was zur Re-Assoziation der 
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beiden Untereinheiten und zur Bindung des nun wieder vollständigen trimeren 
Komplexes an den GPCR führt.  
In Eukaryoten vermittelt cAMP seine Wirkung über die Bindung an cAMP-
regulierte Kationenkanäle (24), EPAC (Exchange Protein activated by cAMP) 
oder als allosterischer Modulator der cAMP-abhängigen Proteinkinase A (PKA), 
durch deren katalytische Untereinheit die Transkription von etwa 105 Genen, die 




Abb. 1.2 Regulierung membrangebundener Adenylatcyclasen (mACn, rechts) durch G-
Protein gekoppelte Rezeptoren (GPCR, links). Im inaktiven Zustand ist GDP an das 
trimere G-Protein gebunden. Sobald ein Ligand (Raute) an den GPCR bindet, erfolgt der 
Austausch von GDP gegen GTP. Die Gα- und Gβγ-Untereinheiten dissoziieren, wobei 
Gα durch Bindung an C1a und C2a der mAC die aktive Form der katalytischen Domäne 
stabilisiert. Die cAMP-Bildung nimmt daraufhin zu und der sekundäre Botenstoff reguliert 
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1.3 Die Adenylatcyclase CyaC aus Sinorhizobium meliloti 
 
Das Gram-negative Bodenbakterium Sinorhizobium meliloti ist durch seine 
symbiotische Beziehung zu Hülsenfrüchtlern von agrarwissenschaftlichem 
Interesse. Dabei bilden sich an den Wurzelenden der Stickstofffixierung dienende 
Wurzelknöllchen aus, die das Pflanzenwachstum fördern. Anhand von 
Sequenzanalysen wurden im Genom des Bakteriums über 26 Cyclasegene 
ermittelt, was eine ungewöhnlich hohe Anzahl dieser Enzyme darstellt (26). 
Eines dieser Cyclasegene wurde in einer separaten Arbeit und in einem anderen 
wissenschaftlichen Zusammenhang identifiziert (27). Die Clusteranalyse der 6TM 
Domänen eukaryotischer und bakterieller ACn mit den 6TM Domänen der 
Quorum-Sensing Rezeptoren CqsS zeigte eine Aufteilung von ACn in fünf 
Gruppen (27). Neben der erwarteten Trennung in  eukaryotische TM1/TM2 (IIIa), 
bakterielle TM (IIIa), bakterielle TM (IIIb) ohne HAMP und bakterielle TM (IIIb) mit 
HAMP, fand sich eine getrennte Gruppe mit Ferredoxin-haltigen ACn (IIIb), die 
auch eine AC aus S. meliloti (CyaCSm) umfasste (27). 
Weitere Sequenzanalysen ergaben Ähnlichkeiten zu der Cytochrom b 
Untereinheit von Succinat:Chinon-Oxidoreduktasen (SQOR) (27). Dabei handelt 
es sich um Proteine der Atmungskette (28). Durch die Reduktion von Chinon zu 
Chinol ermöglichen sie den Elektronentransport über die mitochondriale 
Membran (29,30). Genau wie die Chinon-abhängigen Oxidoreduktasen enthält 
CyaCSm vier konservierte Histidinreste in den TM1-4, die zwei Häm-Moleküle als 
prosthetische Gruppe binden (31). CyaCSm hat einen modularen Aufbau, 
bestehend aus einer hexahelikalen Transmembrandomäne, einem an TM6 
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Abb. 1.3 Clusteranalyse der 6TM Domänen von ACn und CqsS-ähnlichen sensorischen 
Rezeptoren aus 408 eukaryotischen und 1456 bakteriellen Sequenzen. Ausreißer 
wurden entfernt. Es bilden sich fünf getrennte Gruppen mit hohen Sequenzähnlichkeiten: 
(1) Membrananker bakterieller Klasse IIIb ACn mit zytosolischer Ferredoxindomäne (30 
Sequenzen); (2) Membrananker bakterieller Klasse IIIb ACn mit einer HAMP-Domäne 
(118 Sequenzen); (3) Membrananker bakterieller Klasse IIIb ACn ohne HAMP-Domäne 
(42 Sequenzen); (4) Membrananker bakterieller Klasse IIIa ACn (35 Sequenzen); (5) 
Membrananker Pseudoheterodimerer eukaryotischer Klasse IIIa ACn (TM1 677, TM2 
653 Sequenzen); (6) 6TM Domänen sensorischer Histidinkinasen ähnlich denen von 
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1.4 Signaltransduktion in membrangebundenen Mammalia-Adenylatcyclasen 
 
Bisher geht man bei der Regulierung eukaryotischer Adenylatcyclasen von einem 
Zwei-Komponenten-System aus. Die Signalerkennung selbst erfolgt an den 
GPCRs, woraufhin intrazellulär die G-Protein-Untereinheiten Gα und Gβγ als 
Regulatorproteine dissoziieren. Diese regulieren sodann die ACn durch Bindung 
an der katalytischen Domäne. Der Vorgang lässt sich als horizontale 
Signaltransduktion bezeichnen, Gα bzw. Gβγ wirken intrazellulär direkt an der 
katalytischen AC Domäne. Isoformspezifisch erfolgt an dieser Stelle auch eine 
Regulierung durch zellinterne Botenstoffe wie Calmodulin und Ca2+. Allerdings 
gibt es Hinweise, die im Folgenden erläutert werden, dass ACn auch zu einer 
vertikalen Signaltransduktion fähig sind. Die Position der katalytischen Domänen 
zueinander kann vermutlich durch Strukturänderungen, ausgelöst durch 
Ligandenbindung an der Membran, beeinflusst werden. Hinweise darauf finden 
sich in der Literatur (5,20,27,32).  
In früheren Arbeiten ist es gelungen, funktionsfähige chimäre Proteine zwischen 
dem Quorum-Sensing Rezeptor CqsS aus Vibrio harveyi und der bakteriellen 
6TM AC Rv1625c aus Mykobakterium tuberculosis zu bilden (27). Die 6TM 
Domäne von CqsS ähnelt mit den über kurze Linker verbundenen α-Helices 
auffallend stark der membrangebundener ACn. Das Effektorprotein von CqsS 
selbst ist allerdings eine Histidinkinase, die wie ACn nach Aktivierung ein 
Homodimer bildet (27,33,34). Die Chimäre CqsS-Rv1625c ließ sich durch den 
Quorum-Sensing Liganden CAI-1 (Cholera AutoInducer-1, (S)-3-
hydroxytridecan-4-on) spezifisch und konzentrationsabhängig aktivieren (27).  
Bei der Konstruktion einer ähnlichen Chimäre bestehend aus dem Quorum-
Sensing Rezeptor LqsS aus Legionella pneumophila und der katalytischen 
Domäne von Rv1625c wurde als idealer Verbindungspunkt das N-terminale Ende 
der AS-Sequenz des Cyclase-Transducing-Elements (CTE) beschrieben (32). 
Beim CTE handelt es sich um eine hochkonservierte 19 ASn lange Region, die 
sich in ACn der Klassen IIIa und IIIb vor den katalytischen Domänen befindet und 
an die Coiled-Coil Struktur der TM-Domäne anschließt (32). In Kristallstrukturen 
zeigt es die Form zweier Helices, die durch einen 45° Winkel unterbrochen 
werden (5). Lag der Verknüpfungspunkt nicht am Beginn des CTE oder wurde 
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dieses ganz weggelassen, wurde die Signalweiterleitung innerhalb des chimären 
Proteins unterbrochen, was für eine zentrale Rolle dieser Region in der 
Regulation von ACn spricht (5,32). Es wird angenommen, dass das CTE durch 
Änderungen in der TM-Domäne eine ausgestreckte Konformation einnimmt und 
dadurch die katalytischen Domänen auf Abstand hält (32). 
Des Weiteren scheint das Azol-Antimykotikum Miconazol die AC9 direkt zu 
stimulieren und AC1 und AC2 zu inhibieren (35). Im Falle der Aktivierung der AC9 
lassen weitere Untersuchungen zu dem möglichen Mechanismus dieser 
Regulierung eine intrazelluläre Bindung an der katalytischen Domäne, wie sie für 
FSK, Giα oder Gsα bekannt ist, unwahrscheinlich erscheinen (20,35). Allem 
Anschein nach befindet sich die Bindestelle innerhalb der 
Transmembrandomäne (20). 
Die strukturellen Voraussetzungen für eine Signaltransduktion von der 
Membrandomäne zur katalytischen Domäne sind einer kryo-
elektromikroskopischen Analyse zufolge gegeben (21). TM6 und TM12 von AC9 
ragen 40 ASn lang in das Cytosol und bilden eine helikale Domäne (HD) in Form 
einer Coiled-Coil, bestehend aus HD1 und HD2, die für die korrekte Anordnung 
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1.5 Die Rolle der hAC5 in der Insulinfreisetzung 
 
Diabetes mellitus ist eine Erkrankung, deren Ursache auf einem absoluten (Typ 
1) oder relativen (Typ 2) Insulinmangel beruht. Weltweit leidet mehr als 8% der 
Bevölkerung an dieser häufigsten und hinsichtlich der Folgen bedeutsamsten 
Form der Stoffwechselstörung (36). Während bei Typ 1 Diabetes eine 
Schädigung der Bauchspeicheldrüse vorliegt, wird bei Typ 2 nicht ausreichend 
Insulin aus den β-Zellen des Pankreas ausgeschüttet, obwohl es weiterhin 
synthetisiert wird. Genau wie die gesundheitlichen Folgen eines manifesten 
Diabetes sind auch die Entstehung dieser Erkrankung und die Mechanismen 
einer regelkonformen Insulinfreisetzung mannigfaltig und von zahlreichen 
Faktoren abhängig. 
Die Insulinausschüttung ist direkt an die Glucosekonzentration im Blut gekoppelt 
und verläuft zweiphasig, wobei beiden Phasen unterschiedliche Mechanismen 
zugrunde liegen (37-42). Zunächst gelangt Glucose durch den insulin-
unabhängigen Glucosetransporter 2 (GLUT2) (43), einigen dem 
widersprechenden Arbeiten zufolge allerdings nur durch die ebenfalls insulin-
unabhängigen Transporter GLUT1 und GLUT3 (44), in die β-Zellen und wird 
umgehend durch die Glucokinase in Glucose-6-Phosphat (G-6-P) umgewandelt. 
G-6-P wird zur Energiegewinnung in den Zellen weiter zu ATP abgebaut (45). 
Durch den Anstieg der ATP-Konzentration erhöht sich das Verhältnis von 
ATP/ADP, was zur Schließung der ATP-abhängigen Kaliumkanäle führt (46). Die 
dadurch ausgelöste Depolarisation der β-Zellen fördert einen vermehrten 
Einstrom an Ca2+-Ionen, indem spannungsabhängige Calciumkanäle geöffnet 
werden (47), was die Freisetzung von gespeichertem Insulin aus den 
Sekretionsgranula einleitet (37,43,48,49). 
Besonders deutlich wird der zweiphasige Verlauf, wenn man die jeweiligen 
Freisetzungsgeschwindigkeiten betrachtet. Die auf dem Calciumeinstrom 
beruhende erste Phase der Insulinfreisetzung dauert etwa 10 min und hat eine 
maximale Freisetzungsgeschwindigkeit von etwa 1.4 nmol/min. Anschließend 
geht die Ausschüttung in die zweite, länger andauernde Phase mit einer 
langsameren Ausschüttungsgeschwindigkeit von etwa 0,4 nmol/min und einer 
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pulsierenden Insulinfreisetzung über (50), die hauptsächlich durch andere 
amplifizierende Signale innerhalb der Zelle getragen wird (51). 
cAMP ist neben Ca2+ der wichtigste Effektor für die Insulinausschüttung aus den 
β-Zellen, da es die elektrische Aktivität der Zelle steigert und das Ca2+-Signal 
verstärkt, die Bereitstellung neuer Granula fördert und die Exocytose stimuliert 
(52,53). Zusätzlich vermittelt es über die PKA und EPAC wichtige Signale in der 
Gentranskription, indem es nicht nur die Zelldifferenzierung und -proliferation 
reguliert, sondern auch Zellen vor Apoptose schützt (54,55). 
Auf der Suche nach genetischen Risikofaktoren für die Entstehung eines Typ 2 
Diabetes wurden zahlreiche Punktmutationen beschrieben, unter anderem 
rs11708067 im 3. Intron der hAC5 (56,57). Zudem ist einigen mRNA-Screenings 
zufolge die Expressionsrate dieser Isoform im Vergleich zu allen anderen hACn 
in den β-Zellen am höchsten, d.h. etwa doppelt so hoch wie die der hAC1 und 
fünffach höher als hAC6 (58). 
Obwohl alle Isoformen der hACn im Pankreas vertreten sind, scheint die 
Stilllegung des Gens für hAC5 die durch Glucose stimulierte Insulinsekretion 
stark zu hemmen (58). 
Da die große Mehrheit der Untersuchungen zur Rolle von cAMP in der 
Entstehung von Diabetes Typ 2 bisher mit Langerhans-Inseln oder im Tiermodell 
durchgeführt wurden, kommen zahlreiche zugrundeliegende Mechanismen wie 
interzelluläre Kommunikation (zwischen den β-Zellen oder α/γ- und β-Zellen) 
oder der Einfluss von GPCRs und deren Aktivierung durch Glucagon oder GLP-
1 infrage. Von Interesse für diese Arbeit war die Möglichkeit einer Regulation der 
hAC5 oder anderer hACn durch im Humanserum zirkulierende Bestandteile wie 











Seit der Sequenzierung einer AC-Primärsequenz aus bovinen Gehirnzellen 
wurde vermutet, dass es sich bei den ACn um Proteine mit Transporter- oder 
Ionenkanalfunktion handeln könnte (59). Nicht nur die geladenen ASn innerhalb 
der sechs α-Helices, welche die Membran durchspannen, zeugen von einer 
gewissen Ähnlichkeit gegenüber anderen Transportproteinen, sondern auch die 
schiere Größe der Membrananker lässt auf eine weitere Funktion abseits der 
bloßen Verankerung schließen (59). Strukturen weiterer integraler 
Membranproteine zeigen, dass eine Ankerfunktion bereits mit 1-2 TM Domänen 
erreicht werden kann. Die beiden 6TM Domänen hingegen nehmen über 30% 
der Enzymgröße in Anspruch und zeigen eine vergleichsweise hohe 
Sequenzkonservierung zwischen den Isoformen verschiedener Spezies (5,60). 
Innerhalb einer Spezies unterscheiden sich die Membrananker der Isoformen 
allerdings gravierend, was auch eine Voraussetzung für eine individuelle 
Regulierung über isoformspezifische Liganden sein könnte (5,60).  
Durch die Omnipräsenz von cAMP als sekundärer Botenstoff in allen Zellen 
würde die Entdeckung solcher Liganden großes wissenschaftliches und 
therapeutisches Potential bergen (20). Aufgrund der größten Anzahl an 
Vertretern und einer hohen Diversität in Bezug auf Struktur und Funktion sind die 
ACn der Klasse III von besonderem pharmakologischem Interesse (5). Betrachtet 
man eine Clusteranalyse der 6TM Domänen der Klasse III ACn, wird eine 
Unterteilung in fünf Gruppen deutlich (Abb. 1.3).  
Erkennbar sind dabei einige nennenswerte Aspekte. TM1 und TM2 
eukaryotischer Klasse IIIa ACn (darunter auch alle humanen Isoformen AC 1-9) 
bilden zwei stark miteinander verbundene Gruppen, während Klasse IIIb ACn mit 
einer Ferredoxingruppe wie CyaCSm keinerlei Ähnlichkeit zu den restlichen TM 
Domänen aufweisen und somit eindeutig von SQOR abstammen (5). 
Ziel dieser Arbeit war die Beschreibung einer Signaltransduktion durch Liganden, 
die an der TM Domäne humaner ACn, speziell der Isoform 5, bzw. der AC 
CyaCSm binden und dadurch die Aktivität der katalytischen Domäne regulieren 
können.  
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Während hAC5 in die Klasse IIIa eingeordnet wird, gehört die bakterielle AC 
CyaCSm zur Klasse IIIb. Durch die grundlegend verschiedene Domänenstruktur 
der beiden ACn und der Tatsache, dass sie aus Pro- bzw. Eukaryoten stammen, 
ergaben sich auch unterschiedliche Herangehensweisen für die Suche nach 
einer Regulierbarkeit über die Membrandomänen. 
 
 
2.1 Die AC CyaCSm aus Sinorhizobium meliloti 
 
Die bereits durch J. Wissig in E. coli BTH101 ΔcyaA klonierte CyaCSm und deren 
Punktmutanten H27A, H31A, H68A, H105A und H149A wurden auf AC-Aktivität 
getestet. Dabei ergaben sich folgende Fragestellungen: 
 
- Bleibt isolierte CyaCSm ohne Membranintegration weiterhin aktiv? 
- Ist Häm-B, das durch die vier hochkonservierten Histidine als 
prosthetische Gruppe gebunden wird, für die Bildung von cAMP 
erforderlich? 
- Wird die Aktivität des Enzyms durch RedOx-Reagenzien, 
insbesondere durch das Chinon Q0 und das Chinol Q0H2, reguliert? 
 
Sollten sich diese Hypothesen bestätigen, würde der zugrundeliegende 
Mechanismus dem des lichtempfindlichen heptahelikalen Opsinrezeptors 
ähneln. Dabei handelt es sich um ein Sehpigment im Inneren von Netzhautzellen, 
das im inaktiven Zustand 11-cis-Retinal bindet und in den Diskmembranen 
verankert ist. Nach der Aktivierung durch Licht in einem festgelegten 
Wellenlängenbereich, isomerisiert 11-cis-Retinal zu all-trans-Retinal, was nicht 
nur zu einer veränderten Raumstruktur des Moleküls, sondern auch zu 
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2.2 Humane AC Isoform 5 
 
In Mammalia werden alle membrangebundenen ACn über GPCRs mittels der 
Gsα-Untereinheit der Gs-Proteine aktiviert, eine direkte Regulation über den 
Membrananker ist bisher unbekannt. Die membrangebundenen Isoformen 1-9 
sind in allen Geweben vertreten. Geht man von einer Regulierung über einen 
isoformspezifischen Liganden aus, so müsste dieser den Hormonen und 
Neurotransmittern ähnlich im Blutkreislauf zu finden sein, um alle Gewebe 
erreichen zu können.  
Es wurden daher folgende Untersuchungen durchgeführt: 
 
- Wird die hAC5 im aktivierten Zustand (durch Gsα) von einem bereits 
bekannten Hormon oder Neurotransmitter reguliert? 
- Wird die Aktivität der hAC5 durch Stoffe, die an der Regulierung des 
Blutzuckerspiegels beteiligt sind, beeinflusst? 
- Haben Bestandteile im Humanserum regulatorische Eigenschaften? 
 
Die Expression der hAC5 erfolgte dabei zunächst in HEK293-Zellen und 
anschließend in Sf9-Zellen (letzteres durch M. Finkbeiner), deren Kultivierung in 
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3. Material und Methoden 
 
In diesem Abschnitt werden nur Material und Methoden zur Expression der hAC5 
in HEK293 Zellen beschrieben, da für die restlichen experimentellen Arbeiten ein 
Methodenteil in den Veröffentlichungen vorhanden ist. 
 
3.1 Medien und Kits 
 
Firma, Ort Material 
Thermo Fischer Scientific Inc., 
Langenselbold  
Lipofectamine™ 3000 Reagent 
P3000™ Reagent 
Life Technologies (Thermo Fisher 
Scientific) 
Gibco® DMEM Kulturmedium 





o 125 µl Opti-MEM 
o 3,75 µl Lipofectamine® 3000 
 
Transfektionslösung B: 
o 125 µl Opti-MEM 
o 10 µl P3000TM Reagent 




o 10 ml DMEM 
o 10% FBS 
o 1% PenStrep 
o 600 µg/ml G418 
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Selektionsmedium #2: 
o 10 ml DMEM 
o 10% FBS 
o 1% PenStrep 
o 300 µg/ml G418 
 
Kulturmedien 
Kulturmedium für T75 Flasche: 
o 14 ml DMEM 
o 10% FBS 
o 1% PenStrep 
o 300 µg/ml G418 
 
Kulturmedium für T175 Flasche: 
o 30 ml DMEM 
o 10% FBS 
o 1% PenStrep 
o 300 µg/ml G418 
 
HEK-Lysepuffer (pH 7,5): 
o 20 mM HEPES 
o 1 mM Na-EDTA 
o 2 mM MgCl2 
o 250 mM Sucrose 
o Ad 990 ml Wasser 
 
Frisch zugegeben: 
o 1 mM DTT 
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HEK-Resuspensionspuffer (pH 7,5): 
o 20 mM MOPS 
o 0,5 mM Na-EDTA 
o 2 mM MgCl2 
o Ad 1000 ml Wasser 
 
3.2 Geräte  
 
Firma, Ort Material 
Binder GmbH, Tuttlingen Inkubator Modell CB60 




Es wurde das gleiche Plasmid verwendet wie das Ausgangsplasmid (hAC5 von 
GenScript in pLIB mit anschließender Amplifizierung in E. coli XL1blue) für die 
Expression der hAC5 in Sf9-Zellen.  
 
3.4 HEK293 
Verwendet wurden HEK293 Zellen Passage 6 aus dem Stock vom Arbeitskreis 
Ruth. 
 
3.5 Expressionsbedingungen und Zellernte 
 
Transfektion 
Etwa 0,5 Mio. HEK293 Zellen wurden am Vortag auf einer Petrischale (Ø 3,5 cm) 
in Opti-MEM + PenStrep ausgebracht. Die Transfektion erfolgte gemäß der 
Anleitung für Lipofectamine™ 3000, sobald 70-90% der Zellen konfluent waren. 
Anschließend erfolgte eine zweitägige Inkubation im Brutschrank (37° C, 5% 
CO2). Die Selektion wurde durch Kultivierung für 7 Tage in Selektionsmedium #1 
und weiteren 7 Tagen in Selektionsmedium #2 erreicht. 
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Zellernte 
Zur Zellernte wurde eine Anfangszellzahl von 2-8 Mio. Zellen pro T75 oder T175 
Flasche in Kulturmedium ausgebracht und bei 90-100% Konfluenz geerntet. 
Nach dem Waschen mit 2 x 10 ml kaltem DPBS wurden diese bei 4°C und 3000 
x g für 5 min abzentrifugiert und der Überstand verworfen. Der Niederschlag 
wurde in HEK-Lysepuffer resuspendiert und 30 min auf Eis inkubiert. Das 
Volumen richtete sich dabei nach der Zahl der geernteten T175 Flaschen (0,5 ml 
pro T175 Flasche). Die Homogenisierung erfolgte durch 20 Auf- und Ab-
Bewegungen des Potters bei einer Motorleistung von 100%.  
Durch Zentrifugieren bei 1000 x g und 4°C für 5 min wurden die Zellkerne 
abgetrennt, der Überstand abgenommen und die Membranen in der 
Ultrazentrifuge bei 100.000 und 4°C für 60 min abzentrifugiert. Der daraus 
resultierende Niederschlag wurde in 0,5 ml HEK-Resuspensionspuffer pro T175 






























1 Karin, M. Signal transduction and gene control. Curr. Opin. Cell Biol. 3, 
467-473, doi:10.1016/0955-0674(91)90075-a (1991). 
2 Linder, J. U. & Schultz, J. E. Versatility of signal transduction encoded in 
dimeric adenylyl cyclases. Curr. Opin. Struct. Biol. 18, 667-672, 
doi:10.1016/j.sbi.2008.11.008 (2008). 
3 Linder, J. U. & Schultz, J. E. The class III adenylyl cyclases: multi-purpose 
signalling modules. Cell. Signal. 15, 1081-1089, doi:10.1016/s0898-
6568(03)00130-x (2003). 
4 Linder, J. U. Class III adenylyl cyclases: molecular mechanisms of 
catalysis and regulation. Cell. Mol. Life Sci. 63, 1736-1751, 
doi:10.1007/s00018-006-6072-0 (2006). 
5 Bassler, J., Schultz, J. E. & Lupas, A. N. Adenylate cyclases: Receivers, 
transducers, and generators of signals. Cell. Signal. 46, 135-144, 
doi:10.1016/j.cellsig.2018.03.002 (2018). 
6 Tesmer, J. J., Sunahara, R. K., Gilman, A. G. & Sprang, S. R. Crystal 
structure of the catalytic domains of adenylyl cyclase in a complex with 
Gsalpha.GTPgammaS. Science 278, 1907-1916, 
doi:10.1126/science.278.5345.1907 (1997). 
7 Steegborn, C., Litvin, T. N., Levin, L. R., Buck, J. & Wu, H. Bicarbonate 
activation of adenylyl cyclase via promotion of catalytic active site closure 
and metal recruitment. Nat. Struct. Mol. Biol. 12, 32-37, 
doi:10.1038/nsmb880 (2005). 
8 Tews, I., Findeisen, F., Sinning, I., Schultz, A., Schultz, J. E. & Linder, J. 
U. The structure of a pH-sensing mycobacterial adenylyl cyclase 
holoenzyme. Science 308, 1020-1023, doi:10.1126/science.1107642 
(2005). 
9 Cann, M. J., Hammer, A., Zhou, J. & Kanacher, T. A defined subset of 
adenylyl cyclases is regulated by bicarbonate ion. J. Biol. Chem. 278, 
35033-35038, doi:10.1074/jbc.M303025200 (2003). 
 - 20 - 
 
10 Motaal, A. A., Tews, I., Schultz, J. E. & Linder, J. U. Fatty acid regulation 
of adenylyl cyclase Rv2212 from Mycobacterium tuberculosis H37Rv. 
FEBS J. 273, 4219-4228, doi:10.1111/j.1742-4658.2006.05420.x (2006). 
11 Lory, S., Wolfgang, M., Lee, V. & Smith, R. The multi-talented bacterial 
adenylate cyclases. Int. J. Med. Microbiol. 293, 479-482, 
doi:10.1078/1438-4221-00297 (2004). 
12 Gorke, B. & Stulke, J. Carbon catabolite repression in bacteria: many ways 
to make the most out of nutrients. Nat. Rev. Microbiol. 6, 613-624, 
doi:10.1038/nrmicro1932 (2008). 
13 Narang, A. Quantitative effect and regulatory function of cyclic adenosine 
5'-phosphate in Escherichia coli. J. Biosci. 34, 445-463, 
doi:10.1007/s12038-009-0051-1 (2009). 
14 Makman, R. S. & Sutherland, E. W. Adenosine 3',5'-Phosphate in 
Escherichia coli. J. Biol. Chem. 240, 1309-1314, 
doi:https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/14284741 (1965). 
15 Ullmann, A. Catabolite repression: a story without end. Res. Microbiol. 
147, 455-458, doi:10.1016/0923-2508(96)83999-4 (1996). 
16 Chen, Y., Cann, M. J., Litvin, T. N., Iourgenko, V., Sinclair, M. L., Levin, L. 
R. & Buck, J. Soluble adenylyl cyclase as an evolutionarily conserved 
bicarbonate sensor. Science 289, 625-628, 
doi:10.1126/science.289.5479.625 (2000). 
17 Sunahara, R. K. & Taussig, R. Isoforms of mammalian adenylyl cyclase: 
multiplicities of signaling. Mol. Interv. 2, 168, doi:10.1124/mi.2.3.168 
(2002). 
18 Sunahara, R. K., Dessauer, C. W. & Gilman, A. G. Complexity and 
diversity of mammalian adenylyl cyclases. Annu. Rev. Pharmacol. Toxicol. 
36, 461-480, doi:10.1146/annurev.pa.36.040196.002333 (1996). 
19 Hurley, J. H. Structure, mechanism, and regulation of mammalian adenylyl 
cyclase. J. Biol. Chem. 274, 7599-7602, doi:10.1074/jbc.274.12.7599 
(1999). 
 - 21 - 
 
20 Baldwin, T. A., Li, Y., Brand, C. S., Watts, V. J. & Dessauer, C. W. Insights 
into the Regulatory Properties of Human Adenylyl Cyclase Type 9. Mol. 
Pharmacol. 95, 349-360, doi:10.1124/mol.118.114595 (2019). 
21 Qi, C., Sorrentino, S., Medalia, O. & Korkhov, V. M. The structure of a 
membrane adenylyl cyclase bound to an activated stimulatory G protein. 
Science 364, 389-394, doi:10.1126/science.aav0778 (2019). 
22 Sunahara, R. K. & Taussig, R. Isoforms of mammalian adenylyl cyclase: 
multiplicities of signaling. Mol. Interv. 2, 168-184, doi:10.1124/mi.2.3.168 
(2002). 
23 Beavo, J. A. & Brunton, L. L. Cyclic nucleotide research -- still expanding 
after half a century. Nat. Rev. Mol. Cell Biol. 3, 710-718, 
doi:10.1038/nrm911 (2002). 
24 Wahl-Schott, C. & Biel, M. HCN channels: structure, cellular regulation and 
physiological function. Cell. Mol. Life Sci. 66, 470-494, 
doi:10.1007/s00018-008-8525-0 (2009). 
25 Langan, T. A. Histone phosphorylation: stimulation by adenosine 3',5'-
monophosphate. Science 162, 579-580, 
doi:10.1126/science.162.3853.579 (1968). 
26 Capela, D., Barloy-Hubler, F., Gouzy, J., Bothe, G., Ampe, F., Batut, J., 
Boistard, P., Becker, A., Boutry, M., Cadieu, E., Dreano, S., Gloux, S., 
Godrie, T., Goffeau, A., Kahn, D., Kiss, E., Lelaure, V., Masuy, D., Pohl, 
T., Portetelle, D., Puhler, A., Purnelle, B., Ramsperger, U., Renard, C., 
Thebault, P., Vandenbol, M., Weidner, S. & Galibert, F. Analysis of the 
chromosome sequence of the legume symbiont Sinorhizobium meliloti 
strain 1021. Proc. Natl. Acad. Sci. U.S.A. 98, 9877-9882, 
doi:10.1073/pnas.161294398 (2001). 
27 Beltz, S., Bassler, J. & Schultz, J. E. Regulation by the quorum sensor 
from Vibrio indicates a receptor function for the membrane anchors of 
adenylate cyclases. elife 5, doi:10.7554/eLife.13098 (2016). 
28 Ackrell, B. A. Progress in understanding structure-function relationships in 
respiratory chain complex II. FEBS Lett. 466, 1-5, doi:10.1016/s0014-
5793(99)01749-4 (2000). 
 - 22 - 
 
29 Cecchini, G., Schröder, I., Gunsalus, R. P. & Maklashina, E. Succinate 
dehydrogenase and fumarate reductase from Escherichia coli. Biochim. 
Biophys. Acta 1553, 140-157, doi:10.1016/s0005-2728(01)00238-9 
(2002). 
30 Hederstedt, L. Succinate: quinone oxidoreductase in the bacteria 
Paracoccus denitrificans and Bacillus subtilis. Biochim. Biophys. Acta 
1553, 74-83, doi:10.1016/s0005-2728(01)00231-6 (2002). 
31 Wissig, J. Charakterisierung und funktionelle Untersuchung der 
Adenylatzyklase SMc01818 aus Sinorhizobium meliloti, Master thesis, 
Johannes Gutenberg-Universität, (2016). 
32 Ziegler, M., Bassler, J., Beltz, S., Schultz, A., Lupas, A. N. & Schultz, J. E. 
Characterization of a novel signal transducer element intrinsic to class 
IIIa/b adenylate cyclases and guanylate cyclases. FEBS J. 284, 1204-
1217, doi:10.1111/febs.14047 (2017). 
33 Wei, Y., Ng, W. L., Cong, J. & Bassler, B. L. Ligand and antagonist driven 
regulation of the Vibrio cholerae quorum-sensing receptor CqsS. Mol. 
Microbiol. 83, 1095-1108, doi:10.1111/j.1365-2958.2012.07992.x (2012). 
34 Ng, W. L., Perez, L. J., Wei, Y., Kraml, C., Semmelhack, M. F. & Bassler, 
B. L. Signal production and detection specificity in Vibrio CqsA/CqsS 
quorum-sensing systems. Mol. Microbiol. 79, 1407-1417, 
doi:10.1111/j.1365-2958.2011.07548.x (2011). 
35 Simpson, J., Palvolgyi, A. & Antoni, F. A. Direct stimulation of adenylyl 
cyclase 9 by the fungicide imidazole miconazole. Naunyn Schmiedebergs 
Arch Pharmacol 392, 497-504, doi:10.1007/s00210-018-01610-1 (2019). 
36 Scully, T. Diabetes in numbers. Nature 485, S2-3, doi:10.1038/485s2a 
(2012). 
37 Henquin, J. C., Ishiyama, N., Nenquin, M., Ravier, M. A. & Jonas, J. C. 
Signals and pools underlying biphasic insulin secretion. Diabetes 51 
Suppl 1, S60-67, doi:10.2337/diabetes.51.2007.s60 (2002). 
38 Curry, D. L., Bennett, L. L. & Grodsky, G. M. Dynamics of insulin secretion 
by the perfused rat pancreas. Endocrinology 83, 572-584, 
doi:10.1210/endo-83-3-572 (1968). 
 - 23 - 
 
39 Lacy, P. E. The secretion of insulin. Diabetes 21, 510, 
doi:10.2337/diab.21.2.s510 (1972). 
40 Cerasi, E. & Luft, R. The plasma insulin response to glucose infusion in 
healthy subjects and in diabetes mellitus. Acta Endocrinol. 55, 278-304, 
doi:10.1530/acta.0.0550278 (1967). 
41 Porte, D., Jr. & Pupo, A. A. Insulin responses to glucose: evidence for a 
two pool system in man. J. Clin. Investig. 48, 2309-2319, 
doi:10.1172/JCI106197 (1969). 
42 Blackard, W. G. & Nelson, N. C. Portal and peripheral vein immunoreactive 
insulin concentrations before and after glucose infusion. Diabetes 19, 302-
306, doi:10.2337/diab.19.5.302 (1970). 
43 Fu, Z., Gilbert, E. R. & Liu, D. Regulation of insulin synthesis and secretion 
and pancreatic Beta-cell dysfunction in diabetes. Curr. Diabetes Rev. 9, 
25-53, doi:https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/22974359 (2013). 
44 McCulloch, L. J., van de Bunt, M., Braun, M., Frayn, K. N., Clark, A. & 
Gloyn, A. L. GLUT2 (SLC2A2) is not the principal glucose transporter in 
human pancreatic beta cells: implications for understanding genetic 
association signals at this locus. Mol. Genet. Metab. 104, 648-653, 
doi:10.1016/j.ymgme.2011.08.026 (2011). 
45 Tarasov, A. I., Semplici, F., Li, D., Rizzuto, R., Ravier, M. A., Gilon, P. & 
Rutter, G. A. Frequency-dependent mitochondrial Ca(2+) accumulation 
regulates ATP synthesis in pancreatic beta cells. Pflügers Arch. 465, 543-
554, doi:10.1007/s00424-012-1177-9 (2013). 
46 Ashcroft, S. J. & Ashcroft, F. M. Properties and functions of ATP-sensitive 
K-channels. Cell. Signal. 2, 197-214, doi:10.1016/0898-6568(90)90048-f 
(1990). 
47 Grapengiesser, E., Gylfe, E. & Hellman, B. Glucose-induced oscillations 
of cytoplasmic Ca2+ in the pancreatic beta-cell. Biochem. Biophys. Res. 
Commun. 151, 1299-1304, doi:10.1016/s0006-291x(88)80503-5 (1988). 
48 Rorsman, P., Eliasson, L., Renstrom, E., Gromada, J., Barg, S. & Gopel, 
S. The Cell Physiology of Biphasic Insulin Secretion. News Physiol. Sci. 
15, 72-77, doi:10.1152/physiologyonline.2000.15.2.72 (2000). 
 - 24 - 
 
49 da Silva Xavier, G., Leclerc, I., Varadi, A., Tsuboi, T., Moule, S. K. & Rutter, 
G. A. Role for AMP-activated protein kinase in glucose-stimulated insulin 
secretion and preproinsulin gene expression. Biochem. J. 371, 761-774, 
doi:10.1042/BJ20021812 (2003). 
50 Kashyap, S., Belfort, R., Gastaldelli, A., Pratipanawatr, T., Berria, R., 
Pratipanawatr, W., Bajaj, M., Mandarino, L., DeFronzo, R. & Cusi, K. A 
sustained increase in plasma free fatty acids impairs insulin secretion in 
nondiabetic subjects genetically predisposed to develop type 2 diabetes. 
Diabetes 52, 2461-2474, doi:10.2337/diabetes.52.10.2461 (2003). 
51 Henquin, J. C. Regulation of insulin secretion: a matter of phase control 
and amplitude modulation. Diabetologia 52, 739-751, 
doi:10.1007/s00125-009-1314-y (2009). 
52 Tengholm, A. Cyclic AMP dynamics in the pancreatic beta-cell. Ups. J. 
Med. Sci. 117, 355-369, doi:10.3109/03009734.2012.724732 (2012). 
53 Seino, S. & Shibasaki, T. PKA-dependent and PKA-independent pathways 
for cAMP-regulated exocytosis. Physiol. Rev. 85, 1303-1342, 
doi:10.1152/physrev.00001.2005 (2005). 
54 Fatehi-Hassanabad, Z., Chan, C. B. & Furman, B. L. Reactive oxygen 
species and endothelial function in diabetes. Eur. J. Pharmacol. 636, 8-
17, doi:10.1016/j.ejphar.2010.03.048 (2010). 
55 Altarejos, J. Y. & Montminy, M. CREB and the CRTC co-activators: 
sensors for hormonal and metabolic signals. Nat. Rev. Mol. Cell Biol. 12, 
141-151, doi:10.1038/nrm3072 (2011). 
56 Dupuis, J., Langenberg, C., Prokopenko, I., Saxena, R., Soranzo, N., 
Jackson, A. U., Wheeler, E., Glazer, N. L., Bouatia-Naji, N., Gloyn, A. L., 
Lindgren, C. M., Magi, R., Morris, A. P., Randall, J., Johnson, T., Elliott, 
P., Rybin, D., Thorleifsson, G., Steinthorsdottir, V., Henneman, P., 
Grallert, H., Dehghan, A., Hottenga, J. J., Franklin, C. S., Navarro, P., 
Song, K., Goel, A., Perry, J. R., Egan, J. M., Lajunen, T., Grarup, N., 
Sparso, T., Doney, A., Voight, B. F., Stringham, H. M., Li, M., Kanoni, S., 
Shrader, P., Cavalcanti-Proenca, C., Kumari, M., Qi, L., Timpson, N. J., 
Gieger, C., Zabena, C., Rocheleau, G., Ingelsson, E., An, P., O'Connell, 
 - 25 - 
 
J., Luan, J., Elliott, A., McCarroll, S. A., Payne, F., Roccasecca, R. M., 
Pattou, F., Sethupathy, P., Ardlie, K., Ariyurek, Y., Balkau, B., Barter, P., 
Beilby, J. P., Ben-Shlomo, Y., Benediktsson, R., Bennett, A. J., Bergmann, 
S., Bochud, M., Boerwinkle, E., Bonnefond, A., Bonnycastle, L. L., Borch-
Johnsen, K., Bottcher, Y., Brunner, E., Bumpstead, S. J., Charpentier, G., 
Chen, Y. D., Chines, P., Clarke, R., Coin, L. J., Cooper, M. N., Cornelis, 
M., Crawford, G., Crisponi, L., Day, I. N., de Geus, E. J., Delplanque, J., 
Dina, C., Erdos, M. R., Fedson, A. C., Fischer-Rosinsky, A., Forouhi, N. 
G., Fox, C. S., Frants, R., Franzosi, M. G., Galan, P., Goodarzi, M. O., 
Graessler, J., Groves, C. J., Grundy, S., Gwilliam, R., Gyllensten, U., 
Hadjadj, S., Hallmans, G., Hammond, N., Han, X., Hartikainen, A. L., 
Hassanali, N., Hayward, C., Heath, S. C., Hercberg, S., Herder, C., Hicks, 
A. A., Hillman, D. R., Hingorani, A. D., Hofman, A., Hui, J., Hung, J., 
Isomaa, B., Johnson, P. R., Jorgensen, T., Jula, A., Kaakinen, M., Kaprio, 
J., Kesaniemi, Y. A., Kivimaki, M., Knight, B., Koskinen, S., Kovacs, P., 
Kyvik, K. O., Lathrop, G. M., Lawlor, D. A., Le Bacquer, O., Lecoeur, C., 
Li, Y., Lyssenko, V., Mahley, R., Mangino, M., Manning, A. K., Martinez-
Larrad, M. T., McAteer, J. B., McCulloch, L. J., McPherson, R., Meisinger, 
C., Melzer, D., Meyre, D., Mitchell, B. D., Morken, M. A., Mukherjee, S., 
Naitza, S., Narisu, N., Neville, M. J., Oostra, B. A., Orru, M., Pakyz, R., 
Palmer, C. N., Paolisso, G., Pattaro, C., Pearson, D., Peden, J. F., 
Pedersen, N. L., Perola, M., Pfeiffer, A. F., Pichler, I., Polasek, O., 
Posthuma, D., Potter, S. C., Pouta, A., Province, M. A., Psaty, B. M., 
Rathmann, W., Rayner, N. W., Rice, K., Ripatti, S., Rivadeneira, F., 
Roden, M., Rolandsson, O., Sandbaek, A., Sandhu, M., Sanna, S., Sayer, 
A. A., Scheet, P., Scott, L. J., Seedorf, U., Sharp, S. J., Shields, B., 
Sigurethsson, G., Sijbrands, E. J., Silveira, A., Simpson, L., Singleton, A., 
Smith, N. L., Sovio, U., Swift, A., Syddall, H., Syvanen, A. C., Tanaka, T., 
Thorand, B., Tichet, J., Tonjes, A., Tuomi, T., Uitterlinden, A. G., van Dijk, 
K. W., van Hoek, M., Varma, D., Visvikis-Siest, S., Vitart, V., Vogelzangs, 
N., Waeber, G., Wagner, P. J., Walley, A., Walters, G. B., Ward, K. L., 
Watkins, H., Weedon, M. N., Wild, S. H., Willemsen, G., Witteman, J. C., 
 - 26 - 
 
Yarnell, J. W., Zeggini, E., Zelenika, D., Zethelius, B., Zhai, G., Zhao, J. 
H., Zillikens, M. C., Consortium, D., Consortium, G., Global, B. C., Borecki, 
I. B., Loos, R. J., Meneton, P., Magnusson, P. K., Nathan, D. M., Williams, 
G. H., Hattersley, A. T., Silander, K., Salomaa, V., Smith, G. D., Bornstein, 
S. R., Schwarz, P., Spranger, J., Karpe, F., Shuldiner, A. R., Cooper, C., 
Dedoussis, G. V., Serrano-Rios, M., Morris, A. D., Lind, L., Palmer, L. J., 
Hu, F. B., Franks, P. W., Ebrahim, S., Marmot, M., Kao, W. H., Pankow, J. 
S., Sampson, M. J., Kuusisto, J., Laakso, M., Hansen, T., Pedersen, O., 
Pramstaller, P. P., Wichmann, H. E., Illig, T., Rudan, I., Wright, A. F., 
Stumvoll, M., Campbell, H., Wilson, J. F., Anders Hamsten on behalf of 
Procardis, C., investigators, M., Bergman, R. N., Buchanan, T. A., Collins, 
F. S., Mohlke, K. L., Tuomilehto, J., Valle, T. T., Altshuler, D., Rotter, J. I., 
Siscovick, D. S., Penninx, B. W., Boomsma, D. I., Deloukas, P., Spector, 
T. D., Frayling, T. M., Ferrucci, L., Kong, A., Thorsteinsdottir, U., 
Stefansson, K., van Duijn, C. M., Aulchenko, Y. S., Cao, A., Scuteri, A., 
Schlessinger, D., Uda, M., Ruokonen, A., Jarvelin, M. R., Waterworth, D. 
M., Vollenweider, P., Peltonen, L., Mooser, V., Abecasis, G. R., Wareham, 
N. J., Sladek, R., Froguel, P., Watanabe, R. M., Meigs, J. B., Groop, L., 
Boehnke, M., McCarthy, M. I., Florez, J. C. & Barroso, I. New genetic loci 
implicated in fasting glucose homeostasis and their impact on type 2 
diabetes risk. Nat. Genet. 42, 105-116, doi:10.1038/ng.520 (2010). 
57 Dayeh, T. A., Olsson, A. H., Volkov, P., Almgren, P., Ronn, T. & Ling, C. 
Identification of CpG-SNPs associated with type 2 diabetes and differential 
DNA methylation in human pancreatic islets. Diabetologia 56, 1036-1046, 
doi:10.1007/s00125-012-2815-7 (2013). 
58 Hodson, D. J., Mitchell, R. K., Marselli, L., Pullen, T. J., Gimeno Brias, S., 
Semplici, F., Everett, K. L., Cooper, D. M., Bugliani, M., Marchetti, P., 
Lavallard, V., Bosco, D., Piemonti, L., Johnson, P. R., Hughes, S. J., Li, 
D., Li, W. H., Shapiro, A. M. & Rutter, G. A. ADCY5 couples glucose to 
insulin secretion in human islets. Diabetes 63, 3009-3021, 
doi:10.2337/db13-1607 (2014). 
 - 27 - 
 
59 Krupinski, J., Coussen, F., Bakalyar, H. A., Tang, W. J., Feinstein, P. G., 
Orth, K., Slaughter, C., Reed, R. R. & Gilman, A. G. Adenylyl cyclase 
amino acid sequence: possible channel- or transporter-like structure. 
Science 244, 1558-1564, doi:10.1126/science.2472670 (1989). 
60 Seebacher, T., Linder, J. U. & Schultz, J. E. An isoform-specific interaction 
of the membrane anchors affects mammalian adenylyl cyclase type V 
activity. Eur. J. Biochem. 268, 105-110, doi:10.1046/j.1432-
1327.2001.01850.x (2001). 
61 Khorana, H. G. Rhodopsin, photoreceptor of the rod cell. An emerging 
pattern for structure and function. J. Biol. Chem. 267, 1-4, 
doi:https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/1730574 (1992). 
62 Wissig, J. Persönliche Kommunikation E-Mail "WG: Stämme, CyaC" an 
Grischin, J. am 19.06.2017 
63 Slaunwhite, W. R., Jr. & Sandberg, A. A. Transcortin: a corticosteroid-
binding protein of plasma. J. Clin. Investig. 38, 384-391, 
doi:10.1172/JCI103812 (1959). 
64 Mutschler, E., Geisslinger, G., Kroemer, H. K., Ruth, P. & Schäfer-Korting, 
M. Mutschler Arzneimittelwirkungen: Lehrbuch der Pharmakologie, der 
klinischen Pharmakologie und Toxikologie: mit einführenden Kapiteln in 
die Anatomie, Physiologie und Pathophysiologie. Vol. 9., vollständig 
überarbeitete und erweiterte Auflage (Wissenschaftliche 
Verlagsgesellschaft, 2013). 
65 Rosenbaum, W., Christy, N. P. & Kelly, W. G. Electrophoretic evidence for 
the presence of an estrogen-binding beta-globulin in human plasma. J. 
Clin. Endocrinol. Metab. 26, 1399-1403, doi:10.1210/jcem-26-12-1399 
(1966). 
66 Pearlman, W. H. & Crepy, O. Steroid-protein interaction with particular 
reference to testosterone binding by human serum. J. Biol. Chem. 242, 
182-189, doi:https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/6066733 (1967). 
67 Rosner, W. & Deakins, S. M. Testosterone-binding globulins in human 
plasma: studies on sex distribution and specificity. J. Clin. Investig. 47, 
2109-2116, doi:10.1172/JCI105896 (1968). 
 - 28 - 
 
68 Anderson, D. C. Sex-hormone-binding globulin. Clin. Endocrinol. 3, 69-96, 
doi:10.1111/j.1365-2265.1974.tb03298.x (1974). 
69 Rosner, W., Hryb, D. J., Kahn, S. M., Nakhla, A. M. & Romas, N. A. 
Interactions of sex hormone-binding globulin with target cells. Mol. Cell. 
Endocrinol. 316, 79-85, doi:10.1016/j.mce.2009.08.009 (2010). 
70 Kleine, B. & Rossmanith, W. Hormone und Hormonsystem - Lehrbuch der 
Endokrinologie. Vol. 3., vollständig überarbeitete und erweiterte Auflage 
(Springer Spektrum, 2014). 
71 Hammes, A., Andreassen, T. K., Spoelgen, R., Raila, J., Hubner, N., 
Schulz, H., Metzger, J., Schweigert, F. J., Luppa, P. B., Nykjaer, A. & 
Willnow, T. E. Role of endocytosis in cellular uptake of sex steroids. Cell 
122, 751-762, doi:10.1016/j.cell.2005.06.032 (2005). 
72 ESAP 2015 Laboratory Reference Ranges, 
https://education.endocrine.org/system/files/ESAP%202015%20Laborato
ry%20Reference%20Ranges.pdf (2015) Abgerufen am 17. Februar 2020. 
73 Elhomsy, G. Dopamine, 
https://emedicine.medscape.com/article/2088959-overview (27. 
November 2019) Abgerufen am 17. Februar 2020. 
74 Krause, R. S. Epinephrine, 
https://emedicine.medscape.com/article/2088959-overview (20. 
November 2019) Abgerufen am 17. Februar 2020. 
75 Ferkany, J., Smith, L., Seifert Jr, W., Caprioli, R. & Enna, S. Measurement 
of gamma-aminobutyric acid (GABA) in blood. Life Sci. 22, 2121-2128, 
doi:10.1016/0024-3205(78)90456-3 (1978). 
76 Wilczynski, C. Glucagon, 
https://emedicine.medscape.com/article/2089114-overview (24. Juli 2019) 
Abgerufen am 17. Februar 2020. 
77 Al Gawwam, G. & Sharquie, I. K. Serum Glutamate Is a Predictor for the 
Diagnosis of Multiple Sclerosis. Sci. World J. 2017, 9320802, 
doi:10.1155/2017/9320802 (2017). 
 - 29 - 
 
78 Rehn, D., Reimann, H. J., von der Ohe, M., Schmidt, U., Schmel, A. & 
Hennings, G. Biorhythmic changes of plasma histamine levels in healthy 
volunteers. Agents Actions 22, 24-29, doi:10.1007/bf01968812 (1987). 
79 Rizzo, V., Memmi, M., Moratti, R., Melzi d'Eril, G. & Perucca, E. 
Concentrations of L-dopa in plasma and plasma ultrafiltrates. J. Pharm. 
Biomed. Anal. 14, 1043-1046, doi:10.1016/s0731-7085(96)01753-0 
(1996). 
80 De Peretti, E. & Mappus, E. Pattern of plasma pregnenolone sulfate levels 
in humans from birth to adulthood. J. Clin. Endocrinol. Metab. 57, 550-556, 
doi:10.1210/jcem-57-3-550 (1983). 
81 Lechin, F., Van Der Dijs, B. & Benaim, M. Stress versus depression. Prog. 
Neuro-Psychopharmacol. Biol. Psychiatry 20, 899-950, doi:10.1016/0278-
5846(96)00075-9 (1996). 
82 Teuscher, A. Gut leben mit Diabetes Typ 2. Vol. 2. überarbeitete Auflage 
(Karl F. Haug Fachbuchverlag, 2006). 
83 Zawalich, W. S., Karl, R. C., Ferrendelli, J. A. & Matschinsky, F. M. Factors 
governing glucose induced elevation of cyclic 3', 5' AMP levels in 
pancreatic islets. Diabetologia 11, 231-235, doi:10.1007/bf00422327 
(1975). 
84 Charles, M. A., Lawecki, J., Pictet, R. & Grodsky, G. M. Insulin secretion. 
Interrelationships of glucose, cyclic adenosine 3:5-monophosphate, and 









 - 30 - 
 




Molecular microbiology, July 2019, p. 16-28 Volume 112, Issue 1 
doi:10.1111/mmi.14251 
 
CyaC, a redox-regulated adenylate cyclase of 
Sinorhizobium meliloti with a quinone responsive 
diheme-B membrane anchor domain 
Juliane Wissig1, Julia Grischin2, Jens Bassler2, Christopher Schubert1, Thorsten 
Friedrich3, Heike Bähre4, Joachim E. Schultz5*, Gottfried Unden1* 
 
1 Microbiology and Wine Research, Institute for Molecular Physiology, Johannes 
Gutenberg-University of Mainz, Becherweg 15, 55099, Mainz, Germany 
2 Max-Planck-Institut für Entwicklungsbiologie, Abt. Proteinevolution, Max-
Planck-Ring 5, 72076, Tübingen, Germany. 
3 Institute of Biochemistry, University of Freiburg, 79104, Freiburg, Germany.  
4 Medizinische Hochschule Hannover, Hannover, Germany.  
5 Pharmazeutisches Institut der Universität Tübingen, Auf der Morgenstelle 8, 
72076, Tübingen, Germany. 
 
Für diese Publikation habe ich die Adenylatcyclase CyaCSm und deren 
Histidinmutanten in E. coli BTH101 ΔcyaA exprimiert und daraus 
Membranpräparationen hergestellt. Diese wurden anschließend von mir unter 
den beschriebenen Reduktions- oder Oxidationsbedingungen auf ihre Aktivität 
getestet, die Ergebnisse ausgewertet und grafisch dargestellt (Fig. 5B, Fig. 7A). 
Juliane Wissig hat das Protein kloniert, transformiert und aufgereinigt. Juliane 
Wissig hat auch die Messung des Häm-B-Anteils und den in vivo AC-Test 
durchgeführt sowie sowohl SDS PAGE als auch Western Blots hergestellt und 
grafisch dargestellt.  
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Jens Bassler hat das Sequenzlogo erstellt und die bioinformatische Auswertung 
vorgenommen. Christopher Schubert hat das Homologiemodel erstellt. Thorsten 
Friedrich hat die EPR-Messung durchgeführt. Heike Bähr hat die 
Guanylatcyclase-Aktivität von CyaCSm getestet.  
Prof. Dr. J. E. Schultz und Prof. Dr. G. Unden haben die Arbeiten beaufsichtigt, 
waren an der Planung und Interpretation der Ergebnisse beteiligt und haben die 
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Gsα stimulation of mammalian adenylate cyclases 
regulated by their hexahelical membrane anchors 
Anubha Setha,b, Manuel Finkbeinerb, Julia Grischinb, Joachim E. Schultza,* 
 
a Pharmazeutisches Institut der Universität Tübingen, Auf der Morgenstelle 8, 
72076, Tübingen, Germany. 
b Max-Planck-Institut für Entwicklungsbiologie, Abt. Proteinevolution, Max-
Planck-Ring 5, 72076, Tübingen, Germany. 
 
Für diese Publikation hat M. Finkbeiner die humanen Adenylatcyclase-Gene in 
Sf9-Zellen transformiert, eine Kultur angelegt, die Zellen geerntet und 
anschließend die Membranpräparationen hergestellt, wobei ich die Herstellung 
der Membranpräparation der Isoform 5 übernommen habe. A. Seth hat die 
Klonierung, Transformation, Expression und Herstellung der 
Membranpräparationen des chimären Enzyms CqsS-hAC2 durchgeführt. 
Anschließend hat sie alle Aktivitätstests mit CqsS-hAC2 nach Zugabe von Gsα, 
CAI-1, FBS und FSK geplant, durchgeführt, ausgewertet und grafisch dargestellt. 
Ebenso hat sie alle Versuche mit Proben aus der Gehirnrinde von Ratten nach 
Zugabe von „hitzeinaktiviertem“ HS, sowie die Wirkung von CAI-1 und FSK auf 
die basale und aktivierte hAC2 geplant, durchgeführt, ausgewertet und grafisch 
dargestellt.  
Die Versuche mit den durch Gsα aktivierten hACn 2,3,5 und 9 unter Einfluss von 
hitzeinaktiviertem HS wurden von mir geplant, durchgeführt, ausgewertet und 
grafisch dargestellt (Fig. 4, Supplementary Figure 3). M. Finkbeiner hat die 
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Hemmung durch hitzeinaktiviertes HS auf die Basalaktivität der hACn 2,3,5 und 
9 und den Einfluss von FBS und HSA auf hAC2 in Anwesenheit von Gsα geplant, 
durchgeführt, ausgewertet und grafisch dargestellt. Die Gsα-Dosis-
Wirkungskurve mit der hAC2 in Anwesenheit von je 5% bzw. 10% ebenso wie 
der Einfluss von hitzeinaktiviertem HS auf die Standardkurve wurden in 
Zusammenarbeit zwischen M. Finkbeiner und mir geplant, durchgeführt, 
ausgewertet und grafisch dargestellt (Supplementary Figure 5 links), während A. 
Seth die gleichen Arbeiten für die Standardkurve nach Zugabe von FSK 
übernommen hat. 
Prof. Dr. J. E. Schultz hat die Arbeit beaufsichtigt, war an der Planung und 
Interpretation der Ergebnisse beteiligt und hat die Endversion des Manuskripts 
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 Supplementary Figure 1. Gsα concentration-response curve of hAC2 in 
presence of 5 and 10 % human serum, respectively. Significances: *: p≤0.05 
compared to control. Error bars denote SD of 3 experiments. 
 
 




Supplementary Figure 2. Inhibition of basal activity of hAC2 by human serum. 
Basal activity was 0.038 ± 0.006 nmol cAMP·mg-1·min-1. IC50 concentration 
determined by graph-pad was: 4.9% HS. 2-5 Experiments were carried out, Error 
bars denote SD 




Supplementary Figure 3. Inhibition of basal activity of hACs 3, 5, and 9 by 
human serum. 2-5 Experiments were carried out. Error bars denote SD. Basal 
activities were: hAC3 0.025 ± 0.007; hAC5 0.049 ± 0.013; hAC9 0.150 ± 0.047 
nmol cAMP·mg-1·min-1 IC50 concentrations determined by graph-pad were: 6.0% 
estimated ~40% and 5.9%, respectively 
 




Supplementary Figure 4. Inhibition of basal AC activity in a rat brain cortical 
membrane preparation. Basal activity (100 %) was 325 pmol cAMP·mg1·min-1. n = 














Supplementary Figure 5. Standard curves for cAMP determination generated 
with the homogenous-time-resolved fluorescence assay from Cisbio in presence 
of 20 % human serum or 25 µM forskolin. No interference of serum and forskolin 
(and other agents used in respective AC assays such as Gsα at 1 µM or DMSO 
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In search of a function for the membrane anchors of 
class IIIa adenylate cyclases 
Manuel Finkbeinera, Julia Grischina, Anubha Setha,b, Joachim E. Schultzb,* 
 
a Max-Planck-Institut für Entwicklungsbiologie, Abt. Proteinevolution, Max-
Planck-Ring 5, 72076, Tübingen, Germany. 
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8. Ergebnisse und Diskussion 
 
In diesem Abschnitt werden weitere Daten zusammengefasst, die nicht 
essenziell für die in den Publikationen gestellten Fragen waren und daher dort 
keinen Eingang gefunden haben. 
Die Klonierung, Transfektion und Herstellung des isolierten Proteins erfolgte 
durch J. Wissig. Es galt CyaCSm unter geeigneten Bedingungen zu exprimieren, 
Membranpräparationen herzustellen und anschließend deren Aktivität 
insbesondere in Anwesenheit von RedOx-Reagenzien zu testen. Des Weiteren 
wurde die membrangebundene hAC5 der Klasse IIIa in HEK und Sf9-Zellen 
exprimiert (Sf9-Expression erfolgte durch M. Finkbeiner), Membranpräparationen 
gewonnen und deren Aktivität in Anwesenheit mutmaßlicher Liganden 
(ausgewählte Hormone und Neurotransmitter, Glucose und andere Zucker) 
getestet. Für die Regulierung durch hitzeinaktiviertes Humanserum wurde je eine 
AC aus jeder der vier Untergruppen ausgewählt: hAC2, hAC3, hAC5 und hAC9. 
 
 
8.1. Regulierung der bakteriellen AC CyaCSm durch RedOx-Reagenzien 
 
Der Einfluss von Reduktions- und Oxidationsmitteln auf die enzymatische 
Aktivität der AC CyaCSm wurde in vitro getestet. Zusätzlich wurde die Aktivität der 
fünf Histidinmutanten H27A, H31A, H68A, H105A und H149A mit der Aktivität 
des Wildtyps CyaCSm verglichen. Dafür wurden Membranpräparationen aus dem 
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8.1.1 Aktivität aufgereinigter CyaCSm 
 
Durch die Verankerung in der Membran ergibt sich nicht nur eine vorbestimmte 
Position des Enzyms innerhalb der Zellstruktur, die Transmembrandomäne hat 
auch einen Einfluss auf die Proteinstruktur und somit auf die Position der 
katalytischen Domänen zueinander. Liegt das Protein ohne Membran vor, kann 
sich auch die Aktivität des Enzyms ändern. Daher wurde das Holoenzym von J. 
Wissig im pET28a Vektor mit N-terminalem His-Tag und C-terminalen Flag- und 
Strep-Tags in E. coli C43 aerob überexprimiert, mit 1% Dodecylmaltosid als 
Detergens löslich gemacht und über eine Strep-Tactin-Säule aufgereinigt, wobei 
dem Elutionspuffer entweder kein Reduktionsmittel oder 1 mM DTT zugesetzt 
wurden (62). Diese Proben wurden auf ihre Aktivität getestet. 
 
 
Abb. 8.1 Aktivität der aufgereinigten CyaCSm (inkl. Membrandomänen) ohne RedOx-
Reagenzien (schwarzer Balken, Elutionspuffer ohne Reduktionsmittel) und in 
Anwesenheit von 0,2 mM  DTT (grauer Balken, Elutionspuffer mit 1 mM DTT). 2 
Einzelversuche aus einer Expression. 
 
 
Trotz fehlender Verankerung in der Membran bewirkt die Reduktion des 
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8.1.2 Lagerung von CyaCSm bei -80°C 
 
Die Stabilität der meisten Proteine ist abhängig von dem sie umgebenden 
Medium. Änderungen der Salzkonzentration, des pH-Wertes oder der 
Temperatur können zur Denaturierung und zu einem erheblichen Aktivitätsverlust 
führen. Um Enzyme über einen längeren Zeitraum zu lagern, sollte daher nicht 
nur ein geeigneter Puffer, sondern auch die richtige Lagertemperatur gewählt 
werden. Eine kurzfristige Lagerung (< 24 h) ist meist bei 4°C möglich, wobei 
einige Proteine bis zu 7 Tage unter Ausschluss bakteriellen Wachstums durch 
Sterilfiltration oder Zugabe bakteriostatischer Wirkstoffe gelagert werden können. 
Für die Lagerung über einige Monate hinweg können die Proben bei -20°C unter 
Zugabe von 50% Glycerol zur Vermeidung von Kristallbildung gelagert werden. 
Friert man die Proben bei -80°C im Tiefkühlschrank oder bei -196°C in flüssigem 
Stickstoff ein, sind diese oft für Jahre stabil. 
Auch starke Temperaturschwankungen können zur kompletten oder teilweisen 
Zerstörung von Proteinen führen. Es sollte daher sichergestellt werden, dass 
wiederholte Gefrier-Tau-Zyklen (Abb. 8.2) und die Kristallbildung bei -80°C keine 
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Membranpräparationen, die bei der Herstellung keinem, einem oder zwei Gefrier-
Tau-Zyklen ausgesetzt waren, wurden auf Aktivitätsänderung der Cyclase 
untersucht. Gemessen wurde die Aktivität des Wildtyps CyaCSm und dessen 
Histidinmutanten H27A, H31A, H68A, H105A und H149A. 
 
 
Abb. 8.2 Unterschiedliche Behandlung der Membranpräparation mit CyaCSm und deren 
fünf Histidinmutanten. A: Es erfolgte kein Einfrieren der Probe. B: Die exprimierten Zellen 
wurden vor dem Aufschluss mittels French Press bei -80°C gelagert. C: Es erfolgten 
zwei Gefrier-Tau-Zyklen: Jeweils einer zur Lagerung der Bakterienzellen vor dem 
Zellaufschluss mittels French Press und einer zur Lagerung der Membranpräparation 
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Abb. 8.3 AC-Aktivität von Membranpräparationen von CyaCSm Wildtyp und der fünf 
Histidinmutanten unter verschiedenen Lagerbedingungen (Einzelversuch). A: 
Expression, Zellaufschluss und Membranpräparation erfolgte ohne Zwischenlagerung. 
B: Nach der Expression wurden die Zellen bei -80°C gelagert. C: Bei -80°C gelagerte 
unaufgeschlossene Zellen und Membranpräparation. I) Aktivität ohne Zugabe von 
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8.1.3 Stimulierung von CyaCSm durch Q0 
 
Ubichinone sind lipophile physiologische Elektronen- und Protonenüberträger der 
Atmungskette. Dies erreichen sie, indem sie mit dem Membrananker der SQORs, 
genauer gesagt mit einem der durch vier konservierte Histidinreste gebundenen 
Häm-B-Moleküle, in Kontakt kommen. Da auch CyaCSm über ein ähnlich 
gebundenes Häm-B-Molekül verfügt, lag die Vermutung für eine Regulierung 
durch Q0 nahe (Abb. 8.4). 
 
 
Abb. 8.4 Q0-Konzentrations-Wirkungskurve (3 µM – 4 mM) mit CyaCSm und Q0-
Strukturformel. Für einen reduzierten Ausgangszustand enthalten alle 
Membranpräparationen 1 mM DTT. 100% entspricht einer Aktivität von 1,14 nmol 
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8.2  Ligandensuche für die humane AC5 
 
Es wurde der Effekt ausgesuchter Hormone und Neurotransmitter auf die hAC5 
untersucht. Hierfür wurden zunächst unterschiedliche Bedingungen zur 
Expression der AC Isoform ausprobiert. Die Expression erfolgte zu Beginn in 
HEK293-Zellen, bevor Sf9-Zellen als weitaus geeigneter eingestuft wurden, da 
diese auch ohne Serumzugabe gezüchtet werden können. 
 
 
8.2.1 Ideale Reaktionsbedingungen für den AC-Test 
 
Für die Umwandlung von ATP zu cAMP brauchen ACn als Substrat ATP, 
bivalente Kationen wie Mg2+ oder Mn2+ und die richtige Reaktionstemperatur. Die 
Reaktionsbedingungen für die hAC5 wurden optimiert, um eine möglichst hohe 
Enzymaktivität zu erreichen. Getestet wurden zwei Reaktionstemperaturen (30°C 
und 37°C), zwei ATP-Konzentrationen (250 µM und 450 µM) und Mg2+ (5 mM) 
bzw. Mn2+ (2 mM) als Kationen (Abb. 8.5). 
 
 
Abb. 8.5 Optimierung der Enzymaktivität. Getestet wurde die Basalaktivität der 
Membranpräparation mit hAC5 bei zwei ATP-Konzentrationen (250 µM und 450 µM), bei 
zwei verschiedenen Temperaturen (30°C und 37°C) und unter Zugabe von Mg2+ (5 mM) 
bzw. Mn2+ (2 mM)  als bivalente Kationen (Einzelversuch). 
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8.2.2 Regulierung der hAC5 durch Gsα, Forskolin und Ca2+ 
 
Humane ACn werden über GPCRs und das pflanzliche Diterpen FSK reguliert. 
Beide binden an der katalytischen Domäne und stabilisieren den aktiven Zustand 
der Cyclase. Um zu gewährleisten, dass die in HEK293-Zellen exprimierte hAC5 
ordnungsgemäß funktioniert, wurde deren Aktivierung durch Gsα und FSK 
überprüft (Abb. 8.6). Zusätzlich wird die hAC5 durch Ca2+-Ionen gehemmt, was 
auch bei der hier exprimierten hAC5 in der Ca2+-Konzentrations-Kurve der Fall 
ist (Abb. 8.8). 
HEK293-Zellen besitzen zusätzlich zur transformierten hAC5 weitere hACn. Zur 
Kontrolle wurden parallel nicht-transformierte Zellen getestet (Abb. 8.7). 
  
 
Abb. 8.6 Gsα-Konzentrations-Wirkungskurve (1 nM – 1000 nM) mit hAC5 nach Zugabe 
von ● 1 µM, □ 0,1 µM Forskolin und ▼ DMSO als Kontrolle (Einzelversuch). 
Proteinmenge pro Probe 25 µg. Die Membranpräparation stammt aus HEK293-Zellen. 
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Abb. 8.7 Gsα-Konzentrations-Wirkungskurve (1 nM – 2000 nM) mit ● hAC5 aus 
transformierten HEK293-Zellen. Als Vergleich □ nicht-transformierte HEK293-Zellen. 
Proteinmenge pro Probe 25 µg. Die Membranpräparation stammt aus einer Expression. 




Abb. 8.8 Ca2+-Konzentrations-Wirkungskurve (0,01 – 100 mM) mit hAC5 aus 
transformierten HEK293-Zellen (Einzelversuch). Proteinmenge pro Probe 25 µg. 100% 
entspricht einer Aktivität von 12,29 nmol cAMP/mg/min (Einzelversuch). 
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8.2.3 Hormone und Neurotransmitter als mögliche Liganden 
 
Das endokrine System zeichnet sich dadurch aus, dass die Zellkommunikation 
auch über weite Entfernung mittels chemischer Informationsträger erfolgt. Hierfür 
werden Hormone und Neurotransmitter in endokrinen Drüsen synthetisiert und 
entweder in das Blutsystem (endokrin und neuroendokrin) oder in die Umgebung 
(parakrin und autokrin) sezerniert. Gerade durch die weitreichende Verteilung der 
Botenstoffe ist eine organübergreifende Regulierung im Organismus möglich.  
Je nach Löslichkeit liegen die Signalstoffe entweder im Plasma gelöst vor oder 
sind an Transportproteine gebunden. Transcortin befördert lipophile 
Glucocorticoide (63). Triiodthyronin (T3) und Thyroxin (T4) liegen nur zu 0,5% 
bzw. 0,05% frei im Serum vor, während der Großteil an das Thyroxin-bindende-
Globulin (60%), Thyroxin-bindende-Präalbumin (30%) und Albumin (10%) 
gebunden ist (64). Auch Sexualhormone wie Estradiol (65)  und Testosteron 
(66,67) werden hauptsächlich durch das Sexualhormon-bindende Globulin 
(SHBG) gebunden und gelangen so an ihren Wirkort (68,69). Allein für Estrogen 
ergibt sich damit ein Verhältnis von 1 zu 49 von freiem zu gebundenem Hormon 
(70). 
In der klinischen Praxis wird der Referenzbereich als Gesamtkonzentration der 
freien und gebundenen Hormone angegeben (Tab. 8.1). 
Darüber hinaus gibt es vereinzelte Beobachtungen, dass Hormone gerade durch 
Bindung an Transportproteine ihre Wirkung entfalten. In einigen Zelltypen bindet 
SHBG im freien Zustand an den bisher nicht klonierten Rezeptor RSHBG und 
erhöht bei Zugabe von Steroidhormonen als Agonisten die cAMP-Produktion 
innerhalb der Zelle (69). Auch die Aufnahme von Androgenen und Estrogenen in 
die Zelle soll u.a. durch den endozytotischen Rezeptor speziell nach deren 
Bindung an SHBG erfolgen (71). 
In dieser Arbeit orientierte sich die eingesetzte Konzentration möglicher Liganden 
daher an den nachfolgend aufgelisteten Hormongesamtkonzentrationen im 
Plasma.  
Während die Sekretion von Cortisol einem 24-h-Takt folgt, werden unter anderem 
Insulin, Noradrenalin und Aldosteron akut nur nach Bedarf ausgeschüttet. Der 
messbare durchschnittliche Konzentrationsbereich im Plasma ist daher meist 
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sehr niedrig. Gerade Neurotransmitter, deren Konzentrationen im synaptischen 
Spalt nur schwer messbar sind, dienen der schnellen Informationsübertragung 
und erreichen wohl weit höhere lokal begrenzte Konzentrationen als die im 
Plasma gemessenen. Für diese Stoffe wurde in den Tests eine einheitlich hohe, 
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Aldosteron 27,7 – 582,5 pM (72) 
Corticosteron 1,53 – 45,08 nM (72) 
Cortisol 3,6 – 689,7 nM (72) 
C-Peptid 0,30 – 1,42 nM (72) 
Deoxycorticosteron < 0,3 nM (72) 
DHEA-S 0,41 – 12,38 µM (72) 
Dopamin < 0,39 nM (73) 
Epinephrin < 0,164 nM (in Ruhe) (74) 
Estradiol 36,7 – 1284,8 pM (72) 
Estron 25,9 – 739,6 pM (72) 
GABA ≈ 0,900 pM (75) 
Glucagon  0,05 – 0,1 pM (76) 
Glutamat 50 – 100 µM (77) 
Histamin 2,7 – 17,99 nM (78) 
Insulin 9,7 – 97,2 pM (72) 
Levodopa 19,3 ± 6,1 nM (79) 
L-Homocystein < 13 µM (72) 
Pregnenolonsulfat 133,7 ± 65,6 nM (80) 
Progesteron 1,55 – 8,64 nM (72) 
Serotonin 6,8 ± 2,2 nM (81) 
T3 (frei) 3,53 – 6,45 pM (72) 
T3 (gesamt) 1,08 – 3,08 nM (72) 
T4 (frei) 10,30 – 23,17 pM (72) 
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Zunächst wurden drei Konzentrationen ausgesuchter Hormone unter Zusatz von 
1000 nM Gsα getestet. Tabellarisch aufgeführt ist nur die zehnfache 
physiologische Konzentration.  
 
Tab. 8.2 Aktivität der hAC5 aus HEK293 nach Zusatz der getesteten Hormone und 1000 









Basalaktivität 0,08 17 
1000 nM Gsα 0,47 100 
Aldosteron (5 nM) 0,56 119 
Cortisol (5 µM) 0,69 147 
Estradiol (10 nM) 0,55 117 
Insulin (1 nM) 0,73 155 
Progesteron (200 nM) 0,51 109 
T3 (3 nM) 0,53 113 
Testosteron (10 nM) 0,54 115 
 
Die Hormone zeigen selbst in der hohen Konzentration keine deutliche 
hemmende oder aktivierende Wirkung. Die Vermutung liegt nahe, dass das fetale 
Kälberserum (FBS) in der HEK293-Zellkultur die getesteten Hormone enthält und 
diese unter Umständen noch in der Membranpräparation verbleiben. 
Bei der nächsten Expression wurde 24 h vor der Ernte das Kulturmedium gegen 
FBS-freies Medium ausgetauscht, um die Hormone zu entfernen.  
 
Aufgrund der Vermutung, dass die getesteten Substanzen nur langsam in die 
lipophile Membran diffundieren, wurden diese mit den Membranen in einem 
weiteren Versuch zuvor für 30 min auf Eis inkubiert und anschließend getestet. 
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Tab. 8.3 Aktivität der hAC5 aus HEK293 nach Zusatz der getesteten Hormone und 1000 
nM Gsα (Ohne Inkubation links) und mit 600 nM Gsα (30 min Inkubation auf Eis rechts). 
Die Hormone und Transmitter wurden in der höchsten physiologischen Konzentration 
eingesetzt (Einzelversuch). 
 Ohne Inkubation auf 
Eis 















Basalaktivität 0,00 0 - - 
1000 nM bzw 600 nM Gsα  
+ 1 µl DMSO 
2,04 100 0,86 100 
Aldosteron (500 pM) 2,13 104 0,94 109 
Corticosteron (50 nM) 2,16 106 0,90 105 
Cortisol (500 nM) - - 1,07 124 
Deoxycorticosteron (700 pM) 1,49 73 1,09 127 
DHEA-S (20 µM) 1,82 89 1,06 123 
Estradiol (1 nM) - - 0,90 105 
Estron (1 nM) 1,81 89 0,69 80 
2Insulin (100 pM) 1,92 94 1,12 130 
L-Homocystein (50 µM) 1,71 84 0,99 115 
Pregnenolonsulfat (15 nM) - - 1,06 123 
Progesteron (100 nM) 1,52 75 0,99 115 
T3 (5 nM) 1,69 83 0,90 105 
T4 (300 pM) 1,87 92 0,65 76 
Testosteron (20 nM) 1,55 76 1,07 124 
 
Die getesteten Substanzen zeigen keinen Effekt. Um sicherzugehen, dass nach 
24 h ohne FBS im Kulturmedium die Membran keine möglichen Liganden mehr 
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daraus enthält, wurde die Membranpräparation vor dem nächsten AC-Test 10 
min bei 30°C im Resuspensionspuffer mit 30% Glycerol inkubiert, abzentrifugiert 
und wie gewohnt im Resuspensionspuffer aufgenommen. 
 
Tab. 8.4 Aktivität der hAC5 aus HEK293 nach Zusatz der getesteten Hormone und 300 
nM Gsα. Die Hormone und Transmitter wurden in der höchsten physiologischen 
Konzentration eingesetzt (Einzelversuch). 
 Ohne Waschen Waschen durch 














Basalaktivität 0,00 0 0,01 2 
300 nM Gsα + 1 µl DMSO 0,45 100 0,45 100 
Aldosteron (500 pM) 0,46 102 0,41 91 
Corticosteron (50 nM) 0,43 96 0,41 91 
Cortisol (500 nM) 0,35 78 0,40 89 
Deoxycorticosteron (700 pM) 0,44 98 0,45 100 
DHEA-S (20 µM) 0,41 91 0,40 89 
Estradiol (1 nM) 0,40 89 0,36 80 
Estron (1 nM) 0,47 104 0,34 76 
Insulin (100 pM) 0,45 100 0,42 93 
L-Homocystein (50 µM) 0,44 98 0,39 87 
Pregnenolonsulfat (15 nM) 0,33 73 0,36 80 
Progesteron (100 nM) 0,45 100 0,40 89 
T3 (5 nM) 0,47 104 0,45 100 
T4 (300 pM) 0,41 91 0,49 109 
Testosteron (20 nM) 0,40 89 0,39 87 
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Die Behandlung der Membran mit 30% Glycerol zeigt keine Änderungen der AC-
Aktivität und keine Unterschiede zu den vorausgehenden Versuchen (Tab. 8.4). 
Bei der nächsten Expression von hAC5 wird 24 h vor der Zellernte 57,7 µM (0,4 
g/dl) sterilfiltriertes bovines Serumalbumin (BSA) zugegeben. Diese 
Konzentration entspricht der Albuminkonzentration durch das vorher in der 
Zellkultur enthaltene FBS. Serumalbumine binden zahlreiche Hormone und 
andere weniger polare Stoffe im Blutplasma und es sollte überprüft werden, ob 
eventuell von FBS übriggebliebene Liganden, die sich in der Zellmembran 
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Tab. 8.5 Aktivität der hAC5 aus HEK293 nach Zusatz der getesteten Hormone 
und 300 nM Gsα. Die Hormone und Transmitter wurden in der höchsten 







Basalaktivität 0,01 1 
300 nM Gsα + 1 µl DMSO 0,77 100 
Aldosteron (500 pM) 0,75 97 
Corticosteron (50 nM) 0,83 108 
Cortisol (500 nM) 0,82 106 
Deoxycorticosteron (700 pM) 0,72 94 
DHEA-S (20 µM) 0,97 126 
Estradiol (1 nM) 0,67 87 
Estron (1 nM) 0,82 106 
Insulin (100 pM) 0,89 116 
L-Homocystein (50 µM) 0,81 105 
Pregnenolonsulfat (15 nM) 0,79 103 
Progesteron (100 nM) 0,67 87 
T3 (5 nM) 0,77 100 
T4 (300 pM) 0,79 103 
Testosteron (20 nM) 0,65 84 
 
Es zeigen sich keine signifikanten Änderungen mit den bisher getesteten 
Substanzen. Da ein Einfluss von FBS während der Zellzucht auf die hAC5 jedoch 
nicht restlos ausgeschlossen werden kann, wird diese von nun an in serumfreiem 
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Tab. 8.6 Aktivität der hAC5 aus Sf9 nach Zusatz der getesteten Hormone bzw. 
Neurotransmitter und 600 nM Gsα. Die Hormone und Transmitter wurden in 







Basalaktivität - - 
600 nM Gsα 4,72 100 
C-Peptid (100 ng/ml) 3,55 75 
Dopamin (1 mM) 4,44 94 
Adrenalin (1 mM) 1,75 37 
GABA (1 mM) 4,21 89 
Glucagon  (1 µM) 2,21 47 
Glutamat (1 mM) 4,68 99 
Histamin (1 mM) 5,93 126 
Insulin (4 µM) 3,60 76 
Levodopa (1 mM) 5,66 120 
Serotonin (1 mM) 4,58 97 
 
 
In diesem Einzelversuch zeigt sich lediglich eine starke Hemmung von 63% bzw. 
53% der hAC5 durch Adrenalin bzw. Glucagon. Bei Adrenalin handelt es sich um 
einen Neurotransmitter des Zentralnervensystems (ZNS) und ein im 
Nebennierenmark gebildetes Hormon, das vor allem über G-Protein-gekoppelte 
heptahelikale α2- und β2-Adrenozeptoren, welche die Herzaktion fördern, das 
ZNS stimulieren und die Glykogenolyse in den Muskelzellen aktivieren, wirkt. 
Interessanterweise erfolgt die Synthese von Adrenalin aus L-Tyrosin über 
Dopamin als Zwischenprodukt, welches in diesem Test keine Wirkung auf die 
hAC5 zeigt. Beide Substanzen wurden in einer Konzentration eingesetzt, die im 
Plasma physiologisch nicht vorkommt (1 mM), aber eventuell im synaptischen 
Spalt erreicht werden könnte. Die Wiederaufnahme und der schnelle Abbau 
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durch Catechol-O-Methyltransferase (COMT) und Monoaminooxidase (MAO), 
wodurch eine Halbwertszeit von wenigen Minuten zustande kommt, würden eine 
lokale, die Plasmakonzentration stark übersteigende Konzentration, 
ermöglichen. 
Glucagon wird in den α-Zellen des Pankreas synthetisiert, in Sekretgranula 
gespeichert und hat ebenfalls eine durch den schnellen Abbau in Leber, Niere 
und Blut bedingte Halbwertszeit von wenigen Minuten. Ebenso wie Adrenalin 
stimuliert es, allerdings nur in der Leber, den Glykogenabbau und fördert die 
Gluconeogenese, weshalb es als Gegenspieler zu Insulin bezeichnet wird. Diese 
Wirkung wird durch einen membranständigen G-Protein-gekoppelten Rezeptor 
vermittelt. Auch hier lag die eingesetzte Menge weit über der physiologischen 
Konzentration im Blut und kann so theoretisch nur in direkter Nähe zu den 
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8.2.4 Regulation der hAC5: Glucose und Stoffwechselprodukte des 
Citratzyklus 
 
Gerade in pankreatischen β-Zellen spielt cAMP neben dem Glucose-abhängigen 
Ca2+-Einstrom eine wichtige Rolle bei der Insulinfreisetzung. Folglich wurde 
zunächst der Effekt von Glucose auf die Gsα-stimulierte hAC5 untersucht.  
Um die Übersicht der Ergebnisse zu wahren, wurden nur die Gsα-
Konzentrationen 300 nM und 600 nM tabellarisch aufgeführt, sowie die höchsten 
eingesetzten Konzentrationen von Glucose und Ca2+, da bei niedrigeren 
Konzentrationen keine signifikante Beeinflussung der AC-Aktivität beobachtet 
wurde.  
Die Gsα-Konzentration betrug 60 – 600 nM, um sowohl einen stimulierenden als 
auch inhibierenden Effekt erkennen zu können. Die Glucosekonzentration eines 
gesunden Erwachsenen liegt postprandial bei < 7,8 mM, bei Diabetes mellitus 
steigt diese auf Werte zwischen 11,1 – 27,7 mM (82). In den Tests wurde diese 
bis auf das Vierfache gesteigert. 
Intrazellulär schwankt die Ca2+-Konzentration periodisch, weshalb auch die 
Abhängigkeit der Glucosewirkung von diesem zweiwertigen Kation untersucht 
wurde. Zudem wird in einigen Arbeiten eine Abhängigkeit der Glucose-
induzierten cAMP Erhöhung von Ca2+ beschrieben (83,84). Die höchste 
getestete Calciumkonzentration (0,1 mM) wurde so gewählt, dass die Cyclase, 
die durch Calcium-Ionen gehemmt wird, noch aktiv genug bleibt, um einen Effekt 
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Tab. 8.7 Übersicht des verwendeten Konzentrationsbereichs von Gsα, Glucose 




Gsα 60-600 nM 
Glucose 5-100 mM 




Tab. 8.8 Aktivität der hAC5 aus Sf9 nach Zusatz von Glucose bzw. Ca2+ und 300 







Basalaktivität 0,03 1 
Gsα (300 nM) 5,50 100 
   + Glucose (100 mM) 6,38 116 
   + Ca2+ (0,1 mM) 6,01 109 
   + Glucose (100 mM) + Ca2+ (0,1 mM)  5,37 98 
 
Es zeigte sich keine Beeinflussung der AC-Aktivität. In einem weiteren Test sollte 
untersucht werden, ob Glucose in Kombination mit anderen Stoffen im Serum die 
hAC5 hemmen oder stimulieren kann. Dafür wurde unter Zugabe von 300 nM 
Gsα und Glucose zusätzlich Fetales Kälberserum (FBS), das Kulturmedium der 
HEK293-Zellen (DMEM + BSA) bzw. die Vierfache physiologische Konzentration 
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Tab. 8.9 Aktivität der aktiven (300 nM Gsα) hAC5 aus Sf9 nach Zusatz von FBS, 


















Basalaktivität 0,1 2 - - 
300 nM Gsα 4,4 100 3,9 89 
   + 25% FBS 1,8 100 1,5 83 
   + 25% DMEM + BSA 2,9 100 2,2 76 
   + 2 nM Insulin 4,2 100 3,5 83 
 
Auch hier zeigte sich keine veränderte cAMP-Produktion durch die Cyclase. 
Da Glucose innerhalb der β-Zellen rasch zu Glucose-6-Phosphat (G-6-P) 
verstoffwechselt wird, wurden auch G-6-P, Fructose-6-Phosphat (F-6-P), weitere 
Zucker (Galactose und Fructose) als Kontrolle sowie das Endprodukt des 
Citratzyklus, Pyruvat, getestet. 
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Abb. 8.9 Hemmende Wirkung von G-6-P (0-30 mM) auf hAC5 aus Sf9-Zellen  in 
Anwesenheit von 600 nM Gsα. Andere Zucker wie 30 mM Glucose, 30 mM Galactose, 
30 mM Fructose oder 20 mM Pyruvat zeigen keinen Effekt. Eingesetzt wurden 25 µg pro 
Probe aus einer Expression. Fehlerbalken kennzeichnen SD aus 3-5 Einzelversuchen 
aus einer Expression. 
 
 
Abb. 8.10 Hemmende Wirkung durch G-6-P (0-30 mM) und F-6-P (0-50 mM) auf hAC5 
aus Sf9-Zellen in Anwesenheit von 600 nM Gsα. Eingesetzt wurden 25 µg pro Probe aus 
einer Expression (Einzelversuch). 
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Nur G-6-P und, in geringerem Maße, F-6-P zeigen einen hemmenden Effekt. 
Diese Wirkung würde vermutlich intrazellulär erfolgen, da die 
Stoffwechselprodukte nicht sezerniert werden und somit den Membrananker 
nicht als Liganden von außen erreichen können. Da Glucose und deren 
Stoffwechselprodukte in der Zelle schnell abgebaut werden, ist zudem nicht 
garantiert, dass die hemmenden Konzentrationen physiologisch erreicht werden. 
Am wahrscheinlichsten könnte man derart hohe Konzentrationen in 
pankreatischen Zellen vermuten. Die darin vorkommende Glucokinase, die 
Glucose in G-6-P umwandelt, wird, anders als die übrigen Hexokinasen, in ihrer 
Aktivität nicht durch das Produkt gehemmt. 
Bei den Ergebnissen zur Hemmung durch G-6-P und F-6-P handelt es sich um 
vorläufige Resultate. Es sind umfassende weitere Tests erforderlich, um eine 
Vermutung über den möglichen Mechanismus äußern zu können. So könnte 
untersucht werden, ob die hAC5 auch nach Aktivierung durch FSK gehemmt 
wird, um eine Wechselwirkung zwischen Gsα und den Hexosen auszuschließen. 
Um einen Angriff an der katalytischen Domäne zu bestätigen, bietet sich die 
Klonierung einer CqsS-hAC5-Chimäre an, die nachweislich durch Gsα und FSK 
reguliert wird. Zusätzlich könnte die Wirkung von G-6-P auf andere Isoformen der 
hACn unter besonderer Berücksichtigung isoformspezifischer IC50-Werte 
untersucht werden. 
Auch wenn diese Beobachtung keinen Hinweis auf die Funktion des 
Membranankers als Rezeptor liefert, wurde dieser Effekt bisher nicht in 
wissenschaftlichen Arbeiten beschrieben. Weitere experimentelle Arbeiten 
könnten zu einem besseren Verständnis der Funktionsweise von hACn und u.U. 











Wissig, J. Persönliche Kommunikation E-Mail "WG: Stämme, CyaC" an Grischin, 
J. am 19.06.2017 
Die als persönliche Mitteilung (s. Referenz 62) angegebene Korrespondenz mit 




Hallo Julia,  
 
heute ist mein erster Arbeitstag:-) Die mail konnte ich dir leider nicht weiterleiten, da ich kein 
Internet hatte. Ich hoffe die Infos kommen noch rechtzeitig. 
In der Datei "Histidinvarianten" sind ein paar Infos zu den Proteinproben. Dort findest du 
auch eine Sequenz, in der markiert ist welche Histidinmutanten ich euch geschickt habe 
(Zellen BTH101 mit Vektoren pWBT_cyaC H27_A; H31_A; H68_A; H105_A; H149_A 
sowie WT). Die dazugehörige Sequenz habe ich nicht als Vektorkarte, sondern nur den 
Insertionsbereich als Word-Dokument ("cyaC construct"), da der Ursprungsvektor von einem 
Kooperationspartner ist. Angeblich gibt es dazu keine Sequenz und wir konnten dazu auch 
nichts finden. Die Mutationen habe ich über PCR eingefügt. 
Die andere Vektorkarte ist von pET28a_cyaC , mit diesem Vektor wurde das Protein in C43 
überproduziert und über Strep isoliert. Das Protein verfügt über 3 Tags insgesamt (His N-
term, Flag und Strep C-term). 
Du wolltest ja wissen wie du die Zellen züchten musst (BTH101 mit pWBT_cyaC 
Histidinmutanten). Als Steffi den Wildtypen gemessen hatte, haben wir ihr eine Anleitung 
geschickt. Die stärkste Aktivität hatten wir in Minimalmedium, allerdings hatte sie unsere 
Anleitung nicht verwendet und stattdessen in LB-Medium gezüchtet. Du müsstest daher in 
ihren Laboraufzeichnungen nachschauen, wie genau sie das gemacht hat.  
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Vector pWBT:  







Restriction site used for cloning 
3xFlag Tag 

















































































































Stamm: BTH101 (Δcya), StrepR 
Vektor:  
Wildtyp: pWBT_cyaC_3xFlag, GentR 






• Elutionsfraktion2 (11.04.17); Konz 0,86 µg/µl 
(siehe Elutionspuffer) 
 
• Elutionsfraktion4 (24.03.17); Konz 0,8 µg/µl 
(ohne DTT in Elutionspuffer, nur in vorherigen Puffern mit DTT) 
 
Solubilisierung: 1% Dodecylmaltosid  
 
Elutionspuffer:  









68 31 27 
TM6 TM5 
TM4 TM3 
TM1 TM2 
MTILSASTRKKMHLISGAVLGVFVLLHFSNHALGLVSIDAMETGRRIFTSVWQSIPGTALLYGALLLHFLMALDSLYRRQTFR 
MPVGEALKIIFGLSLPFLLVPHVVAARVEPLLSGVYPDYPAILRTLWSSSFNTSRQSLALIVVWGHACLGAWFWMRGRAW 
FPKYETLLYTVALLVPIFALLGFVNGARSLERDYAEHGGYGDRAYSSQAPRVDPNLLDKIRLAFYGGFASLIGGTLVLRAL 
